
 بررسی مولکولی جمعیت ماهی سوکلا Rachycentron Canadum در آب های شمالی 
)ND2( 2 NADH dehydrogenase subunitخلیج فارس و دریای عمان با استفاده از ژن

مریم طلا*1، منصور آزاد1، فرامرز لالویی2، سعید تمدنی جهرمی3، محمد جواد تقوی2 
1- گروه شیلات، واحد قشم، دانشگاه آزاد اسلامی، قشم ایران 

2- پژوهشکده اکولوژی دریای خزر- ساری 

3- پژوهشکده اکولوژی خلیج فارس و دریای عمان- بندر عباس

چکیده
سابقه و هدف: ماهی سوکلا Rachycentron Canadum از جمله ماهیان استخوانی خلیج فارس و دریای عمان است که از نظر 
اقتصادی حائز اهمیت می باشد. در مطالعۀ حاضر، بررسي جمعيت و تعیین میزان تنوع ژنتكيي این گونه به منظور حفظ تنوع زيستي و معرفي 

ژنوتيپ هاي احتمالي موجود در مناطق عمدۀ صید و پراکنش آن جهت اعمال مديريت صحيح بر ذخاير این گونۀ مهم و اقتصادی انجام گردید.

مواد و روش ها: در این مطالعه ماهیان چهار منطقه از لحاظ ژنتیکی مورد ارزیابی قرار گرفتند. به این منظور 120 عدد ماهی سوکلا از 
 PCR با روش فنل- کلروفرم از بافت باله پشتی استخراج شد و واکنش DNA .سواحل شمالی خلیج فارس و دریای عمان جمع آوری گردید
با استفاده از یک جفت آغازگر اختصاصی )پرایمر( بر اساس توالی نوکلئوتیدی ژنND2) NADH dehydrogenase subunit 2( طراحی 

گردید و سپس محصول PCR متعلق به 54 عدد ماهی سوکلا برای مطالعه تنوع جمعیتی این گونه تعیین توالی شد. 

± 0/00 و در  این بررسی نشان داد که میزان تنوع هاپلوتیپی در درون جمعیت نمونه های بوشهر 00/ 0  از  نتایج حاصل  یافته ها: 
نمونه های سیستان و بلوچستان 03/ 0 ± 0/00 و میانگین دو منطقه 015/ 0 ± 0/00 بود. هم چنین میزان تنوع هاپلوتیپی در درون 
بود.   0/00  ±  0  /04 منطقه  دو  میانگین  و   0/00  ±  0  /04 هرمزگان  های  نمونه  در   ،  0/00  ±  0  /04 خوزستان  های  نمونه  جمعیت 
 0/00  ±  0  /00 بوشهر  های  نمونه  در  و   0/00  ±  0/04 خوزستان  های  نمونه  جمعیت  درون  در  هاپلوتیپی  تنوع  میزان  طور   همین 
میانگین  و   0/00 ± هرمزگان 035/ 0  و  بلوچستان  و  مناطق سیستان  میانگین  هم چنین  بود.   00/00 ± منطقه 02/ 0  دو  میانگین  و 
بوشهر 4   ، بلوچستان 4  و  ، سیستان  منطقه هرمزگان 8  در  پژوهش،  این  در  ارزیابی گردید.   0/00 ± و هرمزگان 02/ 0  بوشهر   مناطق 
هرمزگان  های  آب  در  ترتیب  به  ها  جمعیت  درون  در  هاپلوتیپی  تنوع  ترین  بیش  که  شد  مشاهده  هاپلوتیپ   5 خوزستان  در   و 

و خوزستان و کم ترین تنوع هاپلوتیپی در بوشهر و سیستان و بلوچستان مشاهده گردید.
بحث: در بین هاپلوتیپ های مشاهده شده، چند هاپلوتیپ از منطقه خوزستان در یک شاخه Clade جداگانه از دیگر مناطق )هرمزگان، 
سیستان و بلوچستان و بوشهر( قرار گرفت که می توان استنباط کرد این گونۀ غیر مهاجر دارای جریان ژنی کم تری در منطقه خوزستان نسبت 
به مناطق دیگر مورد مطالعه می باشد. این درجه از تمایز ژنتیکی را می توان به اثر عواملی مانند ساختار هیدروداینامیک منطقه )جریان های 
دریایی( بین تنگه هرمز و گواتر، وجود جریان گردابی در خلیج عمان و هم چنین وجود جنگل های انبوه حرا به عنوان یکی از مهم ترین مناطق 

از لحاظ منطقه نوزاد گاهی برای لاروهای ماهی و میگو نسبت داد.
کلمات کلیدی: ماهی سوکلا Rachycentron Canadum، ژن NADH dehydrogenase subunit 2 (ND2(، خلیج فارس و 

دریای عمان، تعیین توالی
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مقدمه
خلیج فارس با وجود مشکلات محیطی و اقلیمی قابل توجه، 

لیکن از تنوع زیستی بالایی برخوردار است، به طوری که زیستگاه 
۴۰۰ تا ۴۵۰ گونه ماهی و بیش از ۳۰۰ تا ۴۵۰ نوع دیگر آبزیان 
 به شمار می آید و همین موضوع باعث شده است که خلیج فارس 
از نظر تنوع زیستی در ردیف مناطق کم نظیر معرفی گردد )5(. در 
حال حاضر، تعداد زیادی از ماهیان خلیج فارس مورد بهره برداری 
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اقتصادی قرار دارند و بيشينه برداشت پايدار ذخاير ماهيان، از اهداف 
مديريت شيلاتي است كه دستيابي به آن، نيازمند آگاهي از ذخاير 

اين ماهيان مي‌باشد. 

خانواده Rachycentridae كيي از قديمي ترين و ابتدایي‌ترين 
سوکلا  نام  به  گونه  يک  داراي  تنها  كه  است  استخواني  ماهيان 
Rachycentron canadum مي‌باشد. ماهی سوکلا که سطح 
زي و دارای رشد سريعی است، ساکن مناطق گرمسيري و نيمه 
گرمسيري و آب هاي گرم معتدله، به غير از شرق اقیانوس آرام و 
دریای مديترانه می باشد. این ماهیدر غرب اقيانوس اطلس از ايالت 
ماساچوست تا آرژانتين، در شرق اقيانوس اطلس از جنوب موروکو تا 
جنوب آفريقا، در غرب اقيانوس آرام از ژاپن تا استراليا ديده مي‌شود 
و بيش ترين فراواني را در خليج مکزيک دارد )شکل 1( )20 و 9 و 
22(. فراوانی اين گونه‌ در فصول مختلف، متفاوت است و در زمستان، 
فراواني بیش تری در مناطق گرمسيري دارد. اين ماهي در ايران در 
سراسر درياي عمان و بخش شرقي خليج فارس تا بوشهر پراکنش 

دارد )3(.

ماهي سوکلا داراي پروتئين با ارزش بالايي می باشد و به خاطر 
آبزي  گونه‌ها جهت  بهترين  از  يکي  بسیار خوب گوشت،  کيفيت 

پروري محسوب می شود )7(. 

شکل 1- پراکنش جغرافیایی ماهی سوکلا 

Shaffer and Nakamura,1989 :اقتباس از 

كيي از روش‌هاي مورد استفاده جهت ارزيابي ساختار ذخاير، 
هم چنین تشخيص گونه‌ها، جمعيت‌ها و نژادها، استفاده از صفات 
مرفومتركي و مريستكي نظير طول بدن و تعداد فلس روي خط 
جانبي می باشد، اما به دلیل حساسيت زياد صفات مرفومتركي و 
مريستكي به تغییر های محيطي و نيز اثر منفي دست كاري هنگام 
نشانه گذاري بر سلامت و بقاي ماهيان و هم چنين محدود بودن 
تفسير داده‌هاي نشانه گذاري در زمان جمع آوري آن ها، همگام 
با پيشرفت علم استفاده از نشان گرهاي مولكولي مانند ريزماهواره‌، 
آلوزايم، RFLP ،AFLP ،RAPD كه متأثر از عوامل محيطي 
نمي‌باشند، جهت شناسايي ساختار ژنتكيي ذخاير بيش از پيش رايج 

شده است )16(. در این بین، روش استفاده از تفاوت در توالی های 
DNA، به دور از هر گونه اشتباه و از دقیق ترین روش ها در مطالعه 
ها تنوع ژنتیکی و ژنتیک جمعیت و طبقه بندی موجودهای می 

باشد. 

به  مربوط  که  اطلاعات گذشته  تواند  می   mtDNA مولکول
چگونگی انتخاب از اجزاء می باشد را در خود نگه دارد. اصولا اختلاف 
ژنتیکی بین جمعیت ها، در نتیجۀ جمع شدن و انبوه شدن افراد در 
یک منطقه ایجاد می گردد )6(. عناصر ژنوم میتوکندری برخلاف 
ژنوم هسته، در هنگام میوز از دو سر نوترکیبی نمی یابند و تمام افراد، 
mtDNA مشابه والد ماده خود را حمل می کنند. این ترکیبات به 
استثنای زمان جهش زائی، فقط به یک نـوع منفرد از مـولکول به 
ارث می رسند و می تـوانند برای ارزیـابـی وابستگـی بین جمعیت 
ها به کار روند)18(. این مزیت به دلیل توارث مادر زادی و تکامل 
سریع mtDNA می باشد. تخمین زده می شود که میزان تکامل 
mtDNA در پستانداران 5 تا 10 بار سریع تر از بخش مشابه در 
ژنوم هستـه باشد. از سوی دیگر mtDNA حاوی اطلاعاتـی است 

که در نشان گرهای هسته نمی تـوانند نگه داری شوند )8(.

تحقيق حاضر كه در جهت مقايسۀ تنوع ژنتكيي و شناخت ذخاير 
ژني ماهی سوکلا انجام گردید، از اولين تحقیقاتی است كه در آب 
هاي جنوبي ايران با استفاده از روش ژنتیکی پيشرفتۀ تعیین توالی یا 
توالی یابی1 انجام گردیده است و اولین پژوهش انجام شده با استفاده 

از این روش در ماهی سوکلا می باشد. 

جهان  اكوسيستم‌هاي  اكثر  در  سوکلا  ماهي  جمعيت  امروزه 
و از جمله خليج فارس و درياي عمان به علت صيد غير مجاز به 
شدت كاهش يافته است و ذخاير باقي مانده نیز به دلیل تخريب 
بسترهاي تخم‌ريزي و فشار صيد بي‌رويه، صيد غير قانوني و آلودگي، 
با مشكلاتي مواجه‌ می باشد، لذا تكثير طبيعي اين ماهي از جمله در 
حوضه شمالي خليج فارس و درياي عمان به حداقل رسيده است و از 
آنجا كه طبق تصميمات كنوانسيون 2CITES كشورهاي مشترك در 
كي اكوسيستم آبي بايد سهميه سالانه براي هر كي از گونه‌هاي خود 
بر اساس نتايج گشت ارزيابي ذخاير تعيين نمايند، احتمال مي‌رود در 
آينده تعيين سهميه براي هر كي از گونه‌ها بر مبناي جمعيت‌هاي 
شناسائي شده صورت پذيرد. گسترش برنامه‌هاي مديريتي و انجام 
مفيد  مي‌تواند  هنگامي  ماهي سوکلا  ذخاير  بازسازي  فعاليت‌هاي 
باشد که تنوع ژنتكيي ساختار جمعيت این گونه درک شود، زيرا 
اين اطلاعات در انتخاب جمعيت‌هاي دهندۀ ژن در تکثير مصنوعي 

1-	 Sequencing
2- Convention on International Trade Endangered Species 
of Fauna and Flora
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از لحاظ تعیین ساختار جمعيت و نیز در بازسازي ذخاير ضروري 
به نظر مي‌رسد. لذا تحقيق حاضر با اهداف کلي شناسايي ساختار 
ژنتكيي جمعيت ماهي سوکلا و هم چنین تعيين ميزان تنوع ژنتكيي 
و فاصله ژنتيکي در درون و بين جمعيت‌هاي مختلف احتمالي در هر 
يک از مناطق مختلف نمونه برداري در آب های شمالي خليج فارس 
و درياي عمان بر اساس روش مولكولي توالی یابی با استفاده از ژن 

‌ND2 انجام گردید.
مواد و روش ها

در اين بررسي پس از مطالعه اوليه و تعيين ايستگاه‌ها، 3 تا 5 
گرم از بافت نرم انتهاي باله سينه‌اي و باله پشتي 120 عدد ماهی 
سوکلا نمونه برداری گردید. این ماهی ها از صیدگاه های چهار استان 
سیستان و بلوچستان، هرمزگان، بوشهر و خوزستان که به عنوان 
ایستگاه های تحقیقاتی مورد نظر قرار گرفتند، صید شده بودند. نمونه 
اتانول خالص فكيس گرديدند و براي انجام آزمایش  باله در  های 
های ژنتيکي به آزمايشگاه بيوتکنولوژي پژوهشکده اکولوژي درياي 
خزر واقع در شهرستان ساري منتقل گرديدند. تعداد نمونه‌هاي مورد 

مطالعه، 30 عدد در هر استان بود. 

در این پژوهش، استخراج DNA به روش فنل- کلروفرم و از 
و هيدرات‌هاي  پروتئين‌ها  نمودن  طریق شكستن سلول‌ها و جدا 
كربن از اسيدهاي نوكلئكي و در نهايت رسوب دادن DNA از بافت 

ها با اتانول مطلق انجام گرديد )11(.

جهت تكثير قطعه ژن هدف و انجام واكنش زنجيره‌اي پليمراز 
نانوگرم  تیوب حاوی 100  از 120  هر یک  درون   ،)14(  PCR یا 
DNA استخراجي، 1 مكيروليتر از جفت آغازگرهای اختصاصي ماهی 
 dNTPسوکلا كه طراحي شده بود )30 پكيومول(، 0/5مكيروليتر
)10 ميلي مولار(، 0/2 مكيروليتر Taq )5u/μ(، 2/5 مكيروليتر بافر 
X10( PCR( و 0/8 مكيروليتر MgCl2 )50 ميلي مولار( افزوده شد 
و در نهايت حجم هر تیوب، با افزودن آب مقطر به 25 مكيروليتر 
رسانده شد. سپس تیوب ها به مدت 10 ثانيه سانتريفوژ شده و در 
ترموساكيلر قرار ‌گرفتند. سیکل حرارتی مورد استفاده در دستگاه 
PCR عبارت بود از: سیکل اولیه شامل دمای 94 درجه سانتی گراد 
به مدت 3 دقیقه و در پی آن، 30 سیکل شامل دماهای واسرشته 
سازی denaturation 95 درجه سانتی گراد به مدت 30 ثانیه، 
اتصال annealing 45 ثانیه در دماهای اختصاصی 55 تا 63 درجه 
سانتی گراد، بسط و تکثیر extension72 درجه سانتی گراد به 
مدت 1 دقیقه و در آخر دمای تکثیر نهایی 72 درجه سانتی گراد 
به مدت 10 دقیقه. در نهايت، محصول PCR استحصالی، به منظور 
بررسی وجود و سنجش کيفيت آن، با استفاده از ژل آگارز 2 درصد 

مورد ارزیابی قرار گرفت.

 پس از انجام آزمايش‌هاي فوق، 120 نمونه محصول PCR به 
دست آمده به فريزر با دمای 20- درجه سانتي گراد انتقال یافتند. 
سپس 60 نمونه محصول PCR جهت تعیین توالی به شرکت تکاپو 
زیست ارسال گردید و تعیین توالی با روش خاتمه زنجیره با دی 
داکسی )ddNTP( انجام گردید. در این پژوهش، نتایج حاصل از 
تعیین توالی مربوط به 54 نمونه از 60 نمونه محصول PCR ارسالی 
به شرکت تکاپو زیست مورد بررسی قرار گرفت .در نهایت داده های 
 NADHبه دست آمده از تعیین توالی قطعه 950 جفت بازی ژن
و   Bio Edit،DnaSPافزارهای نرم  از  استفاده  با  میتوکندریایی 

MEGA4 مورد بررسی قرار گرفت.

نتایج
واكنش  در  اختصاصي  آغازگرهاي  مطالعه،  این  در 
PCR به خوبي عمل كرده و باعث تکثیر قطعه ژن میتوکندریایی 
موردنظر)NADH ND2( گردیدند. در نهايت تمامي نمونه ها، كي 
باند ويژه با وزن مولكولي 1100 جفت باز )bp( نشان دادند. يكفيت 
باند نمونه های محصول PCR، بر روي ژل آگارز 2 درصد بررسي 
 bp گردید و وزن مولكولي آن ها از طریق مقايسه با ماركر مولكولي
 PCR 50 تخمين زده شد. شکل 2، تعدادی از باندهای محصول

نمونه های مورد مطالعه را نشان می دهد.

 DNA های به دست آمده از نمونه های PCR شکل 2- تعدادی از محصول

در ماهی سوکلا

شکل 3، درخت فیلوژنی که بر اساس فاصله ژنتیکی )15( و به 
روش Neighbor-joining رسم شده را نشان می دهد. با توجه 
به درخت فیلوژنی مشخص می شود که نمونه های منطقه بوشهر و 
سیستان و بلوچستان به طور تقریب در دو شاخه جداگانه قرار گرفته 
اند و نمونه های هرمزگان و خوزستان نیز در شاخه های متعدد جای 
گرفته اند. همان گونه که مشاهده می شود، دو نمونه از هرمزگان و دو 
نمونه از خوزستان در دو شاخه کاملًا مجزا قرار گرفته اند. از مجموع 
54 نمونه مورد بررسی 18 هاپلوتیپ جداسازی گردید که از لحاظ 
آماری قابل توجه می باشد. نتایج به دست آمده در این مطالعه نشان 
داد که میزان تنوع هاپلوتیپی در درون جمعیت نمونه های بوشهر 
00/ 0 ± 0/0در نمونه های سیستان و بلوچستان 03/ 0 ± 0/00 
و میانگین دو منطقه 015/ 0 ± 0/00 بود. هم چنین میزان تنوع 
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هاپلوتیپی در درون جمعیت نمونه های خوزستان 04/ 0 ± 0/00 
، در نمونه های هرمزگان 04/ 0 ± 0/00 و میانگین دو منطقه 04/ 
0 ± 0/00 بود. همین طور میزان تنوع هاپلوتیپی در درون جمعیت 
نمونه های خوزستان 0/04 – 0/00 ، در نمونه های بوشهر 00/ 0 ± 
0/00 و میانگین دو منطقه 02/ 0 ± 00/00 بود. هم چنین میانگین 
مناطق سیستان وبلوچستان و هرمزگان 035/ 0 ± 0/00 و میانگین 
منطقه بوشهر و هرمزگان 02/ 0 ± 0/00 ارزیابی گردید )جداول 2 

و 3(. 

جدول 2- تعداد هاپلوتیپ ها، تنوع هاپلوتیپی2 و تعداد سایت های پلی مورف در 

توالی های به دست آمده در هر منطقه

منطقه تنوع هاپلوتیپی تعداد هاپلوتیپ ها  تعداد سایت 
های پلی مورف

SB 4 0/9 13

B 8 1 29

BO 4 0/9 5

KH 5 1 5

SB=Sistan Balouchestan, BO= Booshehr, KH= Khu�
)zestan,B= Bandar Abbass (Hormozgan

جدول3- میزان تنوع هاپلوتیپی و میانگین مناطق

میانگین میزان تنوع هاپلوتیپی منطقه

02/ 0 ± 0/00 00/ 0 ± 0/00 بوشهر

04/ 0 ± 0/00 خوزستان

02/ 0 ± 0/00 00 / 0 ± 0/00 بوشهر

04/ 0 ± 0/00 هرمزگان

015/ 0 ± 0/00 00 / 0 ± 0/00 بوشهر

03/ 0 ± 0/00 سیستان و بلوچستان

04/ 0 ± 0/00 04/ 0 ± 0/00 خوزستان

04/ 0 ± 0/00 هرمزگان

035/ 0 ± 0/00 03/ 0 ± 0/00 سیستان و بلوچستان

04/ 0 ± 0/00 هرمزگان

پس از رسم درخت فیلوژنی، در مناطق سیستان و بلوچستان 

2	 1- Haplotype diversity 

و بوشهر 4 هاپلوتیپ، در منطقه خوزستان 5 هاپلوتیپ و در منطقه 
هرمزگان )بندر عباس( 8 هاپلوتیپ مشاهده گردید. بیش ترین تنوع 
هاپلوتیپی ماهی سوکلا در درون جمعیت ها به ترتیب در مناطق 
هرمزگان و خوزستان و کم ترین تنوع هاپلوتیپی در منطقه بوشهر 

و سیستان و بلوچستان مشاهده گردید )شکل 4 و جداول 2 و 3(.

شکل4- درخت فیلوژنی N.J با در نظر گرفتن هاپلوتیپ های تفکیک شده از 

توالی ها ژن ND2 متعلق به نمونه های خوزستان )KH(، بوشهر )BO(، بندر 

.)SB( و سیستان و بلوچستان )هرمزگان( )B( عباس

جدول4- فاصله ژنتیکی Pairwise بر اساس آنالیز توالی های هم عرض شده از 

ژن ND2 متعلق به نمونه های خوزستان )KH( ، بوشهر )BO( ، بندر عباس 

)SB( و سیستان و بلوچستان )هرمزگان( )B(
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شکل 5- توالی های هم عرض قرار گرفته و موارد جابجایی نوکلئوتیدی در زمینه 

ای از 955 جفت باز از توالی های مورد استفاده در ارزیابی ژنتیکی نمونه های 

به دست آمده از مناطق مورد مطالعه با استفاده از ژن ND2 در ماهی سوکلا 

مناطق خوزستان)KH(، سیستان و بلوچستان)SB(، بوشهر)BO( و بندر عباس 

)B( )هرمزگان(

بحث 
اعمال مديريت بهينه و صحيح بر ذخایر آبزيان، نيازمند 
اطلاع و آگاهي از ساختار جمعيتي گونه هاي آبزيان است و علم 
ژنتكي با استفاده از روش های سريع و قابل اعتماد براي تعيين 
ميزان خويشاوندي بين گونه اي و درون گونه اي، ابزار بسيار خوبي 
برای تهیه اطلاعات مورد نیاز می باشد. مهم ترین شرط لازم برای 
شناسایی ذخایر ژنتیکی گونه ها، بررسی تنوع درون گونه ای است که 

توسط توالی DNA مورد بررسی قرار می گیرد )25(. 

در این مطالعه تعداد هاپلوتیپ های موجود در منطقه 
منطقه  در  و   4 بوشهر   ،  4 بلوچستان  و  سیستان   ،  8 هرمزگان 
خوزستان 5 عدد ثبت گردید و بیش ترین تنوع هاپلوتیپی در درون 
جمعیت ها به ترتیب در آب های هرمزگان و خوزستان و کم ترین 

تنوع هاپلوتیپی در بوشهر و سیستان و بلوچستان مشاهده شد. 

بین  در  که  بود  این  تحقیق  این  در  توجه  قابل  نکته 
هاپلوتیپ های مشاهده شده، چند هاپلوتیپ از منطقه خوزستان در 
یک شاخۀ جداگانه از دیگر مناطق )هرمزگان، سیستان و بلوچستان 
و بوشهر( قرار گرفت که می توان استنباط کرد؛ این گونۀ غیر مهاجر، 
جریان ژنی کم تری در منطقه خوزستان نسبت به دیگر مناطق مورد 
مطالعه ایجاد کرده است. با توجه به درخت فیلوژنی به دست آمده 
در این تحقیق، به نظر می رسد که مناطق هرمزگان و سیستان و 
بلوچستان از تمایز ژنتیکی متوسط و جریان ژنی کم تری نسبت 
به دو منطقۀ خوزستان و بوشهر برخوردارند که این درجه از تمایز 
ژنتیکی را می توان به اثر عواملی مانند وجود جنگل های مانگرو 
نسبت داد که یکی از مهم ترین مناطق نوزادگاهی در چرخه زندگی 
لاروهای ماهی و میگو، به طور خصوص در تغذیه آن ها محسوب می 
گردد )4(. اصولاً ماهیان غیر مهاجر تمایل به تخم ریزی در نزدیکی 
سواحل، به ویژه جنگل های مانگرو دارند و نحوه تخم ریزی آن ها 
می تواند در ارتباط با مهاجرت و ساختار ژنتیکی آن ها اثر گذار باشد. 
در حقیقت پراکنش این جنگل ها از مهم ترین موانع در جهت ایجاد 
اشتقاق ژنتیکی بین جمعیت های ماهی در این مناطق محسوب می 
گردد. همان طور که در منابع مورد تأیید گزارش شده است، وجود 
جنگل های مانگرو در منطقه هرمزگان )قشم( نیز می تواند از عوامل 
مهم در عدم مهاجرت ماهی سوکلا از هرمزگان به سمت بوشهر 
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باشد که خود موید وجود تفریق جمعیتی این گونه در دو منطقۀ 
مورد مطالعه می باشد. در حقیقت جنگل های مانگرو که به صورت 
بسیار گسترده در ساحل شمالی خلیج فارس از بندر خمیر تا قشم 
و هم چنین از هرمز تا جاسک و گواتر پراکنش دارند، از مهم ترین 
موانع در ایجاد اشتقاق ژنتیکی بین جمعیت های ماهی سوکلا در 
این پهنه جغرافیایی محسوب می گردند. یکی از مهم ترین عواملی 
که می تواند در ترکیب یا عدم ترکیب جمعیت دو منطقه دخالت 
داشته باشد، وجود سدهای فیزیکی و یا گیاهی در منطقه و تراکم، 
پراکنش و مهاجرت گروه های مختلف آبزیان در لایه های مختلف 
آب است که تابع شرایط محیطی و نوسانات مکانی و زمانی آن می 
باشد. یکی از موارد بسیار مهمی که می تواند در پراکنش آبزیان تأثیر 
Ruz�.)1 )فراوانی داشته باشد، شرایط زیست محیطی آن ها است) 

zante و همکاران )1988(، معتقدند که جریان ژنتیکی بین مناطق 
می تواند تحت تأثیر این عامل قرار گیرد .هم چنینWeersing و 
Toonen)2009(، معتقدند که در محیط های دریایی عواملی نظیر 
جریان های دریایی و نیز جریان های گردابی3 می توانند موجب 
جلوگیری از ترکیب و انتشار لاروهای پلاژیک )در اینجا لاروهای 
ماهی سوکلا ( بین مناطق گشته و کاهش جریان ژنی بین دو منطقه 
هرمزگان )بندر عباس( و گواتر )سیستان( را موجب گردند. در همین 
ارتباط می توان به وجود این گونه جریان گردابی در خلیج عمان 
اشاره کرد که می تواند در رفتار مهاجرتی لاروهای ماهی سوکلا در 

منطقه گواتر )سیستان( به هرمزگان، اثر گذار باشد.

ثابت شده است که رفتارهای مهاجرتی، جریان ژنی را 
در بین جمعیت ها آسان تر می کند. در این مطالعه نیز، این گونه 
جابجایی ها و افزایش جریان ژنی بین جمعیت های بوشهر، هرمزگان 
و سیستان و بلوچستان مشاهده گردید که از جریان ژنی مشاهده 
شده بین منطقه بوشهر، هرمزگان و سیستان و بلوچستان بیش تر 
بود. با توجه به ماتریس شباهت ژنتیکی و دندروگرام به دست آمده، 
به نظر می رسد که جمعیت ماهی سوکلا در منطقه خوزستان نسبت 
به سیستان و هرمزگان از تفرق بیش تری برخوردار است. این اختلاف 
ژنتیکی آشکار در جمعیت ماهی سوکلا در منطقه خوزستان نسبت 
به دو منطقه دیگر، ممکن است در اثر رانش ژنتیکی و یا وقوع جهش 
های احتمالی در بین جمعیت های مناطق مورد مطالعه باشد )10(. 

ساختار  کرد،  اشاره  آن  به  توان  می  که  دیگری  عامل 
بین تنگه هرمز و  هیدرو داینامیک منطقه )جریان های دریایی( 
منطقه سیستان و بلوچستان می باشد. از آنجا که مناطق هرمزگان 
و سیستان و بلوچستان در یک راستا قرار دارند، جریان های دریایی 
که از تنگه هرمز شروع می شوند )ورود به تنگه هرمز از شرق به 

3	 1- Eddy

توانند در جابه  به شرق؛ شکل 5-2(، می  از غرب  غرب و خروج 
جایی لاروهای ماهی از منطقه سیستان و بلوچستان موجب ترکیب 
و افزایش جریان ژنی بین مناطق سیستان و هرمزگان گردند. وجود 
جریان های گردابی که در دریای عمان وجود دارند نیز یکی از عوامل 
مهم در ترکیب جمعیتی این گونه در دو منطقه هرمزگان و سیستان 

و بلوچستان می باشد )17(. 

شکل 6 - جریان های دریایی در تنگه هرمز و خلیج فارس

)Reynolds, 1993 (

و  سیستان  منطقه  در  گواتر  خلیج  توپولوژی  حالت 
بلوچستان که در اثر پیش رفتگی آب دریای عمان در خشکی به 
وجود آمده است و هم چنین وجود جنگل های انبوه حرا در منطقه 
هرمزگان در عدم انتقال مولدین و لاروها ی ماهیان به مناطق پایین 
تر، از جمله خوزستان بی تأثیر نیستند. Xu و همکاران )2001(، 
مطالعه های در زمینه تعیین اختلاف ژنتیکی بین جوامع وحشی 
و پرورشی میگوی ببری سیاه Peneaus monodon در کشور 
فیلیپین با استفاده از مارکر های میکروساتلایت انجام دادند. آن ها 
پیشنهاد کردند که الگوی اختلاف ژنتیکی در بین چهار جمعیت از 
میگوهای وحشی مورد مطالعه به طور مشخصی با از میان رفتن 
جنگل های مانگرو در این مناطق در هم آمیخته و می توان ارتباطی 
منطقی بین اختلاف ژنتیکی به دست آمده و بازماندگی این جنگل 
ها برقرار کرد. تست همبستگی استفاده شده توسط این محققین در 
این تحقیق، ارتباط مثبتی را بین مدل اختلاف ژنتیکی بین جوامع 
میگوی مورد مطالعه و وضعیت جغرافیایی جنگل های مانگرو به 
دست می دهد که بیانگر اهمیت این جنگل ها در تفرق یا عدم تفرق 

ژنتیکی در بین جوامع آبزیان وابسته به این نوع مناطق می باشد.

 نتیجه گیری
درون  در  هاپلوتیپی  تنوع  ترین  بیش  تحقیق  این  در 
جمعیت ها به ترتیب در آب های هرمزگان و خوزستان و کم ترین 
تنوع هاپلوتیپی در بوشهر و سیستان و بلوچستان مشاهده شد و 
مشخص گردید که این گونه غیر مهاجر، جریان ژنی کم تری در 
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منطقه خوزستان نسبت به دیگر مناطق مورد مطالعه ایجاد کرده 
است. هم چنین به نظر می رسد که مناطق هرمزگان و سیستان 
و بلوچستان از تمایز ژنتیکی متوسط و جریان ژنی کم تری نسبت 
به دو منطقۀ خوزستان و بوشهر برخوردارند که در این رابطه نقش 
جنگل های مانگرو به عنوان مهم ترین مناطق نوزادگاهی در چرخه 
زندگی لاروهای ماهی و میگو مهم می باشد که می تواند از عوامل 
مهم در عدم مهاجرت ماهی سوکلا از هرمزگان به سمت بوشهر باشد.

هم چنین وجود سدهای فیزیکی و یا گیاهی در منطقه ، رفتارهای 
مهاجرتی، ، ساختار هیدرو داینامیک منطقه )جریان های دریایی( 
بین تنگه هرمز و منطقه سیستان و بلوچستان ، وجود جریان های 
گردابی، حالت توپولوژی خلیج گواتر در منطقه سیستان و بلوچستان 
از مهم ترین موانع در ایجاد اشتقاق ژنتیکی بین جمعیت های ماهی 
سوکلا و تراکم، پراکنش و مهاجرت گروه های مختلف آبزیان در 

مناطق مختلف مورد مطالعه در این تحقیق می باشد. 

سپاسگزاری :
با  ارتباط  در  که  کلیه همکاران محترم  از  وسیله  بدین 
بررسی ، ابلاغ و حمایت های مختلف در جهت اجرای هر چه بهتر 

این پروژه فعالیت داشته اند قدردانی می گردد.
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