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 چکیده

یت خزر با استفاده از هشت مارکرهای تتراپلوئیدی میکروستلاماهی ایرانی دریایساختار ژنتیک تاس

خزر اهی ایرانی از مناطق مختلف دریایمنمونه از مولدین تاس 195قرار گرفت. بدین منظور تعداد  یموردبررس

ژنومی با استفاده از روش فنل کلروفرم استخراج و کمیت و کیفیت آن با استفاده از روش  DNAشد.  یآورجمع

جفت  8با استفاده از  (PCRره ای پلیمراز )اسپکتروفتومتری و الکتروفورز ژل آگارز تعیین شد. واکنش زنجی

رودخانه  آلل 14و حداکثر  2در ناحیه  8مورفیک میکروستلایت صورت گرفت. در این بررسی حداقل پرایمر پلی

 784/0و بین  657/0ترتیب بین یتی مشاهده شده و مورد انتظار بهسفیدرود مشاهده شد. میانگین هتروزیگوس

های سواحل غربی و شرقی حوضه با نمونه یداریای رودخانه سفیدرود اختلاف معنهبود. مشخص شد که نمونه

( و این اختلاف در مورد نواحی شیلاتی سواحل شرقی با سواحل غربی حوضه p ≥ 001/0جنوبی خزر دارند )

مشخص گردید که  neighbor-joiningاساس معیار ژنتیکی برجنوبی خزر نیز دیده شد. درخت فیلوژنی 

ها در کلاستر مجزا قرار شده از سفیدرود در یک کلاستر و سایر نمونه یآورماهی ایرانی جمعهای تاسنمونه

مستقل  یهاتیخزر جمعدریای توان اعلام نمود که در حوضه جنوبیدست آمده میبهتوجه به نتایج دارند با

 ماهی ایرانی وجود دارد.تاس

 :های کلیدیواژه 

 خزردریایایرانی، ژنتیک جمعیت، ماهی میکروستلایت، تاس
  

 مقدمه | 1

 –ترین ماهیان غضروفیترین و قدیمیماهیان خاویاری از ابتدایی

اند میلیون سال پیش تکوین یافته 250داند که حدواستخوانی

(Ludwig, 2001 این رده شامل .)باشد )گونه می 27Fain et al., 

ی سراسر جهان شناسایی هاگونه ماهی که در آب 27000(. از 2000

حساب بهاترین آنها بهگونه ماهیان خاویاری از گران 27شده است 

-باشد. تاسکره شمالی میآیند که زیستگاه آنها منحصراً در نیممی

راسته ماهیان ( و فوقOsteichthyesاز رده ماهیان استخوانی ) انیماه

 شکلان ماهیتاس ( و از راستهChondosteiاستخوانی )–غضروفی

(Acipenseriformes) انیماهتاس خانواده و (Acipenseridae و )

موجود  انیماهباشند. تاسمی Husoو  Acipenserمتعلق به دو جنس 

گونه  Acipenserو جنس  یماهلیگونه ف Husoخزر، جنس در دریای

برون ماهی روسی )چالباش(، ازونماهی ایرانی )قره برون(، تاستاس

شوند. شش گونه مذکور که در یپ و استرلیاد را شامل می)دراکول(، ش

 90مجموع  های منتهی به آن وجود دارند درهای خزر و رودخانهآب

دهند درصد از کل ذخایر ماهیان خاویاری جهان را تشکیل می

(Abdolhay et al., 2006 با قرار گرفتن نام تمام این ماهیان در .)

 ظتی رسیدگی به صید و کنترلبرنامه مدیریتی حفا CITESلیست 

ارزش از طریق کنوانسیون مزبور در المللی این ماهیان باتجارت بین

منظور اعمال مدیریت شیلاتی به شود. لذا بهکشور عضو اجرا می 167

جهت حداکثر برداشت مجاز و پایدار از ذخایر این ماهیان لازم است 

شود که انجام  انیهمااقدامات مؤثری برای حفظ و بازسازی ذخایر تاس

پرورش ماهیان  ای به تکثیر مصنوعی وتوان اشارهاز آن جمله می

مرکز تکثیر مصنوعی و  30همین دلیل حدود خاویاری نمود و به

خزر وجود دارد در کشور های حاشیه دریای انیماهپرورش انواع تاس

خاویاری را از  انیماهمیلیون قطعه انواع بچه 90که هر ساله حدود 

ر به مولدین این ماهیان تکثیر کرده و جهت بازسازی و حفظ ذخای

نمایند که از این طریق خزر رهاسازی میهای منتهی به دریایرودخانه

درصد از  80و بیش از  یماهلیدرصد از ذخایر کنونی ف 90حدود 

خزر محصول تکثیر برون دریایروسی و ایرانی و ازونماهی ذخایر تاس

  ,Pourkazemi, 1996باشد )می انیماهبچه تاس مصنوعی و پرورش

   دانشگاه گنبدکاووس | 1400   ©              8(5: )34-40؛ 1399، کاربردیشناسی ماهی هایپژوهشنشریه 
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 وزارت علوم، تحقیقات و فناوری

 دانشگاه گنبد کاووس
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ها و هدف اصلی ژنتیک جمعیت است. تغییرات ژنتیکی در گونه(. 2006

سازد تا بتوانند نسبت به تغییرات آنها را قادر می هاتیجمع

ممکن  هاتیزیست سازگار شوند. تغییرات ژنتیکی جدید در جمعمحیط

خودی و یا مهاجرت از جمعیتی که اثر جهش های خودبهاست در 

بیفتد. تعداد و دارای افرادی با ذخایر ژنتیکی متفاوت هستند اتفاق 

ترین محاسبات مربوط ها در یک جمعیت یکی از مهمآللفراوانی نسبی 

 Carvalho and Pitcher, 1994; Ciftci andبه تنوع ژنتیکی است )

Okumus, 2002یریت شیلاتی ترین نیازها در مدم(. یکی از مه

باشد، نداشتن آگاهی ها میکننده یا ذخایر گونهشناخت واحدهای تولید

تواند به برداشت نادرست )بیشتر یا کمتر( از کافی از ساختار ذخیره می

 ,.Ryman and Stahl, 1980; Beacham et al)آن منجر گردد 

دم تعریف دقیق از (. از مشکلات اساسی برای مدیرت شیلاتی ع2002

های متعلق به یک گونه و ارتباط آن با مفهوم ذخیره است جمعیت

(Carvallo and Hauser, 1995 .) 

جفت باز(  6تا  1های کوتاه نوکلئوتیدی )معمولاً ها توالیریزماهواره

 لهیوسهای ریزماهواره بهآللشوند. هستند که پشت سر هم تکرار می

های ریزماهواره تحت شوند. جایگاهمشخص میتفاوت در تعداد تکرارها 

شوند. اسامی دیگر نشانگر ریزماهواره های مختلفی معرفی مینام

 STR, Short) پشت سرهمهای تکراری کوتاه اند از توالیعبارت

tandem repeatsدارنشان یها(، توالی مکان (Sequence , SSTM

tagged microsatelliteسادهتوالیطولی( و چندشکلی ( PSSL

Simple sequence length polymorphism که در مقالات یاد )

ها به اندازه ژنوم تعداد ریزماهواره (Robinson et al., 2004) اندشده

تر داران فراوانها در مهرهموجود بستگی دارد بنابراین تعداد ریزماهواره

ها . پراکندگی ریزماهواره(Katti et al., 2001) از سایر موجودات است 

در ژنوم یکسان نیست و اغلب آنها به تجمع گروهی در یک ناحیه خاص 

 SSR) ایهای داغ ریزماهوارهمناطق لکه"ژنوم تمایل دارند که به این  از

hot spots) ها در نواحی مجاور ژن شود. فراوانی ریزماهوارهگفته می

 Jovne and) بیشتر است که نقش اساسی در تنظیم آنها دارند

Lagonda, 1996; Katti et al., 2001; Ellegren, 2000) . 

خزر با استفاده از ماهی ایرانی جنوب دریایبررسی جمعیتی تاس

 ,Pourkazemi, 1999های مختلف انجام پذیرفته است )روش

Khoshkolgh et al., 2011; Nazari et al., 2012, 2020 که )

هدف این تحقیق بررسی امکان شناسایی و مقایسه ساختار ژنتیک 

بی شامل رودخانه سفیدرود جمعیتهای تاسماهی ایرانی در سواحل جنو

خزر با استفاده از ایگانه شیلاتی در سواحل جنوبی دریو نواحی پنج

 باشد. پرایمرهای پلی پلوئیدی مایکروساتلایت می

 هامواد و روش | 2
در  Acipenser persicusماهی ایرانی های تاسنمونه یآورجمع

یابی ذخایر وه تحقیقاتی گشت ارزخزر توسط گرمناطق جنوبی دریای

 یهایخزر و با همکاری کشتماهیان دریایسسه تحقیقات تاسؤم

اسب  1000و کشتی گیلان با قدرت  2سرا تحقیقاتی ایرانی )شناور سی

تعداد  1381-1384 یهابخار( انجام پذیرفت. بدین منظور طی سال

برداری ماهی ایرانی از مناطق مختلف نمونهنمونه از مولدین تاس 195

 2و سپس  یآورگانه شیلاتی و رودخانه سفیدرود جمع 5نواحی  شامل:

قرار داده و به آزمایشگاه  %96گرم از باله دمی آنها در الکل اتیلیک 

المللی ماهیان خاویاری دکتر ژنتیک مولکولی انستیتو تحقیقات بین

ژنومی با استفاده از روش فنل  DNAدادمان )رشت( انتقال داده شد. 

با استفاده از روش  DNAاج گردید. کمیت و کیفیت کلروفرم استخر

 اسپکتروفتومتری و الکتروفورز ژل آگارز تعیین شد. 

 ماهی ایرانی در مناطق مختلف دریای خزر جهت آنالیز میکروستلایتهای تاسنمونه یآورتعداد و محل جمع -1جدول 

 استان منطقه هاتعداد نمونه

 گیلان بندرانزلی( –آستارا ) 1ناحیه  45
 رودخانه سفیدرود 32

  2ناحیه  36
 مازندران ساری( –نوشهر ) 3ناحیه  20

 نوشهر( –چابکسر ) 5ناحیه  24

 گلستان بندرترکمن( –میانکاله ) 4ناحیه  38

 مجموع  195

 
 ماهی ایرانیبرداری تاسنقشه مناطق نمونه -1شکل 
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با استفاده از روش استخراج شده  DNAبررسی کمی 

ها پس از کالیبره کردن نمونهDNA  تعیین کمیت برای: اسپکتروفتومتر

 20( با آب مقطر استریل، ND1000)مدل  یدستگاه اسپکتروفتومتر

رسانده  µL300آب مقطر به حجم  لهیوسژنومی به DNAمیکرولیتر 

نانومتر و  280تا  260ها در طول موج شد، مقدار جذب نوری نمونه

 و ثبت گردید.  یریگدستگاه اندازه لهیوسبه A260/280نسبت 

زیر  استاندارد که شامل مراحلPCR  ابتدا PCR  برای بهینه کردن

اقدام به تغییر  PCRتوجه به محصولات است را انجام داده و سپس با

شرایط گردید. در مرحله اول با مشخص نمودن دامنه حرارتی، بهترین 

در مرحله دست آمد و دام از آغازگرها به رشته الگو بهدمای اتصال هر ک

بعد جهت تظاهر خوب باندها و حذف شکستگی )اسمیر( و باندهای 

کار به dNTPsژنومی، آغازگر و  2MgCl ،DNAاضافی غلظت مناسب 

 ها به یخچال منتقل گردید. گرفته شد و پس از اتمام کار نمونه
ی، هتروزیگوسیتی مورد انتظار و مشاهده شده، تعداد آللفراوانی 

( در Effective alleleهای مؤثر )آللتعداد های واقعی و آلل

محاسبه  Phylipو  Arliquinهای میکروساتلایتی، برنامه جایگاه

 (Nei, 1972, 1978ی تعیین رابطه تکاملی از معیارهای )گردید. برا

شده از مناطق  یآورهای جمعاستفاده و درخت تکاملی بین نمونه

 مختلف ترسیم گردید. 

 نتایج | 3
به دو روش مورد ارزیابی قرار گرفت که نتایج  DNAیفیت کمیت و ک

 : باشدیآن به شرح ذیل م

بر  DNAبررسی شدت وضوح باندهای  :روش الکتروفوزی -الف 

های استخراج شده از DNAروی ژل آگارز )یک درصد( نشان داد که 

بل کلروفوم از کیفیت و کمیت قا –ماهی ایرانی به روش فنل باله تاس

. باندهای باشندیبرخوردار م PCRهای ای استفاده در آزمایشقبولی بر

DNA  بسیار قوی و شفاف بودند و این بیانگر آنست کهDNA 

باشد می RNAاستخراجی فاقد آلودگی پروتئینی، فنلی و آلودگی به 

 (. 2)تصویر

 
 ماهی ایرانی بر روی ژل آگارزتاس DNAکیفیت باندهای  -2تصویر 

 nm 260میزان جذب در طول موج : DNAمتری اسپکتروفتو -ب 

اسپکتروفتومتر محاسبه گردید و نسبت  لهیوسبه nm 280و طول موج 

. باشدیعنوان شاخص کمیت منانومتر به 280به  260جذب طول موج 

بود انتخاب و در مورد  2تا  8/1هایی که این نسبت برای آنها نمونه

 نها تکرار گردید. غلظتبرای آ DNAهای نامناسب استخراج نمونه

DNA ها بین اساس فرمول محاسبه شده در کلیه نمونهاستخراجی بر

1/ng 250-150 سازی غلظت سازی و همسانبود که پس از رقیق

DNA 1، در غلظت/ng 100  .مورد استفاده قرار گرفت 
دست بهترین شرایط به PCRپس از تغییر شرایط  :PCRنتایج 

که نحویهو شرایط برنامه ترمال سایکلر بآمده از نظر غلظت مواد 

ح کامل حداقل باند اضافی را دارا باشد و باندهای اصلی دارای وضو

 دست آمد. به 2باشند طبق شرایط جدول
 

 

 ماهی ایرانیهای مورد استفاده در آنالیز میکروستلایت تاسها و توالی پرایمرجایگاه -2جدول

Locus  مه برنا غلظت مواد آللاندازهPCR Repeat motif 
Primer source 

(s) 

AfuG 19 126-198 
1. 3mM MgCl2, 150µ MdNTPs, 

10pmol each primer and 1. 2UTaq 

DNApolymeraz 

94/3min[94/30sec, 60/25sec and 

,72/5min3072/30sec] 
 (9TTG) May et al., 1997 

AfuG 34 138-180 
1mM MgCl2, 200 µMdNTPs, 

20pmol each primer and 1UTaq 

DNApolymerase 

94/3min[94/30sec, 51/25sec and 

,72/5min3072/30sec] 
 10(GTT) May et al., 1997 

AfuG 39 78-216 
1. 5mM MgCl2, 150µMdNTPs, 

15pmol each primer and 0. 75 UTaq 

DNApolymerase 

94/3min[94/30sec, 57/25sec and 

,72/5min3072/30sec] 
 (01GTT) May et al., 1997 

AfuG 68 184-260 
1mM MgCl2, 200 µMdNTPs, 

20pmol each primer and 1UTaq 

DNApolymerase 

94/3min[94/30sec, 60/25sec and 

,72/5min3072/30sec] 
 (13GATA) May et al., 1997 
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 ادامه جدول -

 AfuG 19 AfuG 34 AfuG 39 AfuG 68 

 Ho He A Ho He A Ho He A Ho He A 

 8 86 .0 67 .0 10 86 .0 79 .0 6 74 .0 61 .0 9 63 .0 62 .0 1منطقه 

 9 83 .0 60 .0 11 74 .0 70 .0 5 67 .0 65 .0 8 65 .0 51 .0 2منطقه 

 13 84 .0 74 .0 24 93 .0 84 .0 11 78 .0 76 .0 16 87 .0 79 .0  سفیدرود

 9 86 .0 50 .0 14 71 .0 64 .0 6 61 .0 55 .0 7 56 .0 54 .0 5منطقه 

 11 89 .0 79 .0 16 82 .0 81 .0 10 77 .0 58 .0 10 88 .0 78 .0 3منطقه 

 11 88 .0 62 .0 16 77 .0 76 .0 6 84 .0 41 .0 9 78 .0 52 .0 4منطقه 

 گیریبحث و نتیجه | 4
 1نمونه ناحیه  یهامحاسبه شده بین گروه Fstدر این بررسی بیشترین 

( و کمترین مقدار آن بین 032/0میزان  )گیلان( و سفیدرود )به

( 011/0)مازندران( )به میزان  3)گلستان( و ناحیه  4های ناحیه نمونه

ماهی داری بین جمعیت تاساختلاف معنی Fstمیزان  دست آمد..به

)مازندران(  3غیر از ناحیه طقه ترکمنستان با کلیه مناطق بهایرانی در من

ی ایرانی رودخانه سفیدرود اختلاف ماهدهد و جمعیت تاسنشان می

شیلاتی  5و  4و  2و  1های خزر شمالی و نواحی داری را با نمونهمعنی

ماهی ایرانی شامل یک جمعیت مستقل تاس جهیدرنتدهد که نشان نمی

باشد. تشخیص میماهی ایرانی رودخانه سفیدرود قابل جمعیت تاس

ژنی شاخص مناسبی گرچه در مطالعات ژنتیک جمعیت، ارزیابی فیلو

تواند ها نیست ولی وضعیت نمودارها و کلاستر میبرای تمایز جمعیت

برداری را بهتر نشان دهد. در این بررسی با تفکیک مناطق نمونه

درخت فیلوژنی ترسیم شد.  (Nei, 1972, 1978)استفاده از معیارهای 

 هاینمونه (Nei, 1972)اساس معیار ماهی ایرانی بردر مورد تاس

 ها در کلاستر دیگر قرار دارد. سفیدرود در یک کلاستر و سایر نمونه

ماهی های تاستوان عنوان نمود نمونهیتوجه به نتایج حاصله مبا

-از تنوع ژنتیکی مناسبی برخوردارند و میزان هتروزیگو یموردبررس

گیری در مورد اینکه ید این مطلب بوده است.  تصمیمؤسیتی بالا م

های موردنظر و با اساس ملاكباید حفظ شوند، بایستی بر نژادهاکدام 

نظر گرفتن کاربرد فعلی و منظور نمودن حفظ حداکثر تنوع ژنتیکی در

در مخزن ژنی هر گونه صورت گیرد. این امر برای آن است که در 

نشده آتی  ینیبشیهای تولیدی برای نیازهای پتوسعه پایدار سیستم

هایی از تمامی با حفظ نمونه (Templeton, 2004منظور شوند. )

توان باشند، مینژادهای یک گونه که دارای بیشترین تفاوت ژنتیکی می

هایی را شامل ها نژادحداکثر تنوع ژنتیکی را حفظ نمود. این نمونه

باشند. شرح فرد میی منحصربهآللها یا ترکیبات آللگردند که دارای می

پذیر نیست ولی معیارهای امکانتفاوت ژنتیکی بین هر نژادی کامل 

ژنتیکی بهترین شرح در دسترس برای بیان تفاوت ژنتیکی آنها  هفاصل

از مشکلات  ماهیان یکی هایجمعیت ذخایر ژنتیکی باشند. کاهش درمی

 -شود و مطالعات تنوع ژنتیکی در زمینهپروری محسوب میمهم آبزی

گرفته شود. امروزه  کارتواند بهخصوص اصلاح نژاد میههای مختلف ب

تنوع ژنتیکی بسیاری از جوامع ماهیان دچار تغییر شده و از طرف دیگر 

دهند که را تغییر می هاتیانسانی تا حدی ساختار جمع یهاتیفعال

حتی از طریق افزایش تکثیر مصنوعی سبب یکسان سازی ژنتیکی 

 (. امروزهFerguson et al., 1995; Zhao et al., 2005شوند )می

کاربرد نشانگرهای مولکولی منجر به پیشرفت سریع در مطالعات مربوط 

ای، تعیین والدین، به تشخیص تنوع ژنتیکی و آمیزش درون گونه

های دقیق خویشاوندی برای یص گونه و نژادها و بازسازی نقشهتشخ

 Hansen et al., 2000; Liu andهای آبزیان شده است )گونه

Cordes, 2004اخیر، استفاده از  یاه(. در سالDNA  هسته کاربرد

دستیابی وسیعی برای بیولوژی جمعیت پیدا کرده است. از این رو برای 

، استفاده از هاتیتر در مطالعات ژنتیک جمعبه یک نتیجه بهتر و دقیق

 Bentzenای از اهمیت بالایی برخوردار است )هسته DNAهای لوکوس

et al., 1991; Rezvani Gilkolaei, 2000; Chistiakov et al., 

مورفیسم، دلیل داشتن سطوح بالای پلیها به(. میکروستلایت2006

برای  یاطور گستردههای تشخیصی سریع بهاندازه نسبتاً کوچک و روش

 Norris etهم )های نزدیک بهمطالعه اختلافات ژنتیکی بین جمعیت

al., 1999; Gerlach et al., 2001کی، انتخاب نتی(، تشخیص ذخایر ژ

های خویشاوندی متراکم، تعیین نقشه ژنی مولدین، بازسازی نقشه

 به یدمثلیهای تولصفات مهم اقتصادی جهت استفاده از آنها در برنامه

 ;Cross and King, 1983; Zane et al., 2002روند )کار می

Chistiakov et al., 2006این بررسی هشت پرایمر مایکرو (. در-

 کار برده شد که همه آنها پلی مورفیک از خود نشان دادند.  ستلایت به

توان اذعان داشت که در توجه به نتایج حاصل از بررسی حاضر میبا

دهند. واینبرگ را نشان می -ها انحراف از تعادل هاردیاغلب جایگاه

های خویشاندی توان به آمیزشواینبرگ را می -انحراف از تعادل هاردی

برداری برداری )نمونهها و خطای نمونهها، تعداد کم نمونهدر بین نمونه

 Silverstein et al., 2004; Zhao etاز افراد خویشاند( نسبت داد )

al., 2005; Pujolar et al., 2009) توجه به نبود ثبت شجره و با

ماهیان مطالعات بیشتری را بایستی در آینده در دستور کار قرار داد. 

هم آمیزش داشته و امعه محدود افراد خویشاوند باک جمعمولاً در ی

 شود. باعث از دست رفتن تنوع و کاهش سازگاری و شایستگی می

استفاده در این بررسی تنوع  مورد یهاتیرسد جمعنظر میبه

مناسبی داشته است و بنابراین نماینده مناسبی برای معرفی به یک 

ین قابلیت را دارند کهها امه اصلاح نژادی هستند. این جمعیتبرنا
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عنوان ذخیره ژنتیک مناسب استفاده شود و تقریباً از نظر ژنتیکی به

های آینده نیازمند است تا با استفاده متفاوت هستند. هر چند در بررسی

ماهی ایرانی معرفی اخیر از تاس یهاهای بیشتر که در سالاز لوکوس

ایج های مراکز پرورشی مختلف کشور جهت دستیابی به نتنمونه اند،شده

 جامعتر نیز مورد مطالعه قرار گیرند. 

 ه:پست الکترونیک نویسند
 Sajadnazari13@gmail.com                                   :سجاد نظری
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Abstract 

Genetic structure of Acipenser persicus, in the Caspian Sea was studied using 

tetrasomic microsatellite markers. A total of 195 specimens of A. persicus breeders 

were collected from the sampling stations located in the five fishery catch zones as 

well as from the Sefidrud River in the south Caspian region. About 2 g of caudal fin 

samples was collected from each sturgeon specimen and preserved in 96% ethyl 

alcohol and then transferred to the genetic laboratory of the International sturgeon 

research Institute. Genomic DNA was extracted using the phenol-chloroform method. 

DNA quality and content was determined using spectrophotometry and agarose gel 

electrophoresis. Polymerase Chain Reaction (PCR) of genomic DNA fin samples was 

carried out using 8 pairs of microsatellite tetrasomic primers of which all of primers 

were polymorphic. All PCR products were electrophoresed on 6% polyacrylamide gel 

and stained with silver nitrate. Following the scoring of alleles, all parameters related 

to population genetics were calculated using the Phylip and Arliquin program and the 

phylogenetic relationship between samples was plotted using neighbor-joining tree. 

Number of alleles in A. persicus varied from a minimum of 8 (Zone 2) to a maximum 

of 14 alleles per locus (Sepidrud River). The observed and expected heterozygosity 

was between 0. 657 and 0. 784 respectively. Significant differences were detected 

between A. persicus specimens collected from Sepidrud River (P≤0. 001) and those 

collected in the south Caspian Sea. Significant differences were also detected between 

specimens caught in the eastern fishery zones and those caught in the western fishery 

zones of the south Caspian Sea (P≤0. 001).  Based on genetic criteria it is evident from 

the phylogenetic tree plotted that A. persicus specimens collected from the Sepidrud 

River belonged to one cluster and all other specimens belonged to a separate cluster. 

Based on the results obtained it may be concluded that three independent populations 

of A. persicus are found in the Caspian Sea which include the Sepidrud population, and 

the population of the fishery zone three in which this calls for further investigations on 

the genetic structure.  

Keywords Microsatellite, A. persicus, population genetics, Caspian Sea. 
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