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  چكيده
. هاي ماهي قباد با استفاده از پنج جفت نشانگر ريزماهواره بررسي گرديد در اين پژوهش ساختار ژنتيكي جمعيت

آوري  ماهي قباد از چهار ايستگاه بندر لنگه، بندر دير، بندر بوشهر و بندر آبادان در سواحل شمالي خليج فارس جمع
 (,J43Sc, L42Scنمونه ماهي قباد جهت تعيين اختلاف ژنتيكي با استفاده از پنج جايگاه  160ر اين مطالعه از د .شد

(D61sc, H96c, C83c واكنش . استفاده گرديدPCR  با تمام آغازگرها انجام شد و همه پنج جايگاه در هر چهار
تعادل خارج از  در هر چهار جمعيت در اين مطالعه مورد بررسيهاي ژني   جايگاهتمامي . جمعيت چند شكل بودند

گيري  براي تخمين ساختار ذخاير اندازه Fstاختلاف ژنتيكي توسط شاخص . )P > 001/0(بودند واينبرگ ـ  هاردي
و اختلاف بين  %2 ها بين جمعيتاختلاف ، %97ها  درون جمعيتاختلاف ، AMOVA آزمونبر اساس  .گرديد
دهند كه احتمالاً يك جمعيت  نتايج نشان مي. ها نشان داد كمي را ميان جمعيت اختلافكه  محاسبه گرديد %1مناطق 

 .برداري شده وجود داردهاي نمونهاز ماهي قباد در ايستگاه

  Scomberomorus guttatusخليج فارس، ساختار ذخاير ژنتيكي، ماهي قباد، ريزماهواره، : كلمات كليدي
  

  
 مقدمه. 1

شرايط زيست محيطي مناسب در خليج فارس باعث گرديده 
هاي متعددي از آبزيان مناطق  محل زيست گونه كه اين منطقه

هاي مختلفي از آبزيان  گونه. گرمسيري باشد گرمسيري و نيمه
اي و جزاير مرجاني و همچنين  صخره كفزي، نزديك به كف،

وند ـش يـده مـارس ديـاجر در خليج فـان مهـسطح زي
.(Siddeek et al., 1999) زي مهاجر،  در ميان ماهيان سطح

هاي غذايي،  ماهيان داراي اهميت بسيار بالايي در زمينه تون
علاوه بر اهميت  ماهي قباد. صنعتي، تجاري و ارزآوري هستند

با از يكي ماهيان استخواني ماهيان و  تون بينر دشناختي  بوم
  .شود ترين ماهيان تجاري محسوب مي ارزش

نوعي گونه مهاجر  Scomberomorus guttatusماهي قباد 
تا  15هاي ساحلي در اعماق بين  پلاژيك ـ نرتيك است و در آب

هاي بين  اين گونه داراي مهاجرت. كند متر زندگي مي 200
آلود خورها نيز  هاي گل اقيانوسي است و برخي مواقع وارد آب
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شود و در طول  هاي كوچك يافت مي در دستهاين ماهي . شود مي
غرب اقيانوس آرام در خليج فارس، هند سواحل اقيانوس هند ـ 

كنگ و همچنين  و سريلانكا تا جنوب شرق آسيا، شمال تا هنگ
بيشترين ميزان صيد . خليج واكاسا و درياي ژاپن پراكنده است

ماهي قباد در سواحل ايراني خليج فارس طي ماههاي نوامبر و 
  ).Collette, 2001(گيرد  ژانويه صورت مي

هاي بسيار مهم و  اهيان يكي از مولفهدرك ساختار ذخاير م
شناختي،  اساسي در موفقيت و دستيابي به مديريت پايدار زيست

ساختار  ).Shaklee and Currens, 2003( شيلاتي و ژنتيكي است
ماهيان  فنوتيپيپارامترهاي  ي وسيله هبدر گذشته ذخاير 

سن ، اندازهبرداري شده از مناطق مختلف مانند ميزان رشد،  نمونه
اختلاف  با اينكهبنابراين  .شد بلوغ و سن مرگ و مير تعيين مي

وجود  ها غير عملكردي مانند ريزماهواره در نشانگرهاي ژنتيكي
  ).Hartl, 2000( گرفت اما مورد توجه و بررسي قرار نمي ،داشت

 توانايي شناسايي وعنوان ابزاري مدرن،  بهژنتيك مولكولي 
در . )Magoulas, 2005(دارد تعيين ساختار ذخاير ماهيان را 

توان از آنها براي بررسي  كه مي DNA  ميان نشانگرهاي رايج
ريزماهواره  تنوع ژنتيكي در سطح مولكولي استفاده كرد، نشانگر

حاوي اطلاعات مفيدتر و چند شكلي بيشتري  يا ميكروستلايت
راري پشت سر هم جفت باز تك 2- 6كه از  دهد را نشان مي

علت سطح بالاي چند  ها به ريزماهواره .استتشكيل شده 
بارزي، تعداد زياد و پراكنش  شكلي، ميزان بالاي جهش، هم

يك  ميكروستلايتيامكان استفاده از آغازگرهاي  ،بالاي ژنومي
 PCRهاي بسيار نزديك و آناليز ساده محصول  گونه در گونه

اكولوژيك ژنتيك جمعيت، نشانگرهاي مناسبي جهت مطالعات 
  ).Li et al., 2009( و تكاملي هستند

نشانگرهاي ريزماهواره جهت بررسي ساختار ژنتيكي 
هاي اخير در ايران مورد استفاده قرار  هاي ماهيان طي سال جمعيت

 2007براي مثال، كيوان شكوه و همكاران در سال . گرفته است
هاي ماهي كلمه در  تتر تمايز ژنتيكي جمعي منظور بررسي دقيق به

 و همكاران قاسمي. اي استفاده نمودند لكوس ريزماهواره 6ايران از 
تنوع ژنتيكي ماهي سيم ها  با استفاده از ريزماهواره 2007در سال 

و ساختار ژنتيكي  نددرياي خزر را مورد بررسي قرار داد
هاي  در معرض خطر انقراض را در آب ي هاي اين گونه جمعيت

با  2007صفري در سال . مطالعه كردندهوري آذربايجان ايران و جم
را مورد بررسي  هاي ماهي شيپ استفاده از همين روش جمعيت

ساختار ژنتيكي ماهي  2009در سال  سالاري علي آبادي. قرار داد

 .مورد بررسي قرار داد اسوكلا در خليج فارس و دريايي عمان ر
با استفاده از نشانگرهاي  2010همچنين عابدي و همكاران در سال 

يكي از  هاي شيرماهي ريزماهواره، تنوع ژنتيكي جمعيت
در اين منطقه را مورد بررسي خليج فارس ترين تون ماهيان  پرارزش

ترين  پرارزشيكي از با توجه به اينكه ماهي قباد نيز . قرار دادند
اي بر روي  مطالعهو  شود ب ميمحسوخليج فارس ماهيان  تون

استفاده هاي خليج فارس با  اين گونه در آبذخاير ژنتيكي ساختار 
با  ي حاضر مطالعهلذا  ،صورت نگرفته ريزماهواره هاينشانگراز 

هدف شناسايي ساختار ژنتيكي ماهي قباد در خليج فارس صورت 
هاي احتمالي و ميزان تنوع  گرفت تا در صورت امكان جمعيت

  .يكي ماهي قباد را مورد بررسي قرار دهدژنت

  ها مواد و روش. 2

عدد  160ها به ميزان سه تا پنج گرم از بافت نرم باله دمي  نمونه
ماهي قباد صيد شده طي عمليات صيادي كشتي هاي صيادي صيدگاه 

شرقي و عرض جغرافيايي  54 °55'طول جغرافيايي (هاي بندر لنگه 
 51 °55'طول جغرافيايي (، بندر دير )نمونه 40) (شمالي 26 32°'

، بندر بوشهر )نمونه 40) (شمالي 27 °45'شرقي و عرض جغرافيايي 
) شمالي 28 °54'شرقي و عرض جغرافيايي  50 °42'طول جغرافيايي (
شرقي و عرض  48 °46'طول جغرافيايي (و بندر آبادان ) نمونه 40(

 88تا ارديبهشت  87از اسفند) نمونه 40() شمالي 29 °54'جغرافيايي 
در ) بيوتكنولوژي(فناوري  جدا و براي انتقال به آزمايشگاه زيست

  ).1شكل (درصد فيكس گرديد  96اتانول 

  
  هاي ايراني خليج فارس برداري شده در آب ـ موقعيت مناطق نمونه1شكل 

هاي جمع آوري شده طبق روش  از نمونه DNAاستخراج 
Perbal  ميلي  20تا  10به اين منظور . انجام گرفت 1998در سال
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 3درصد و  SDS 10همراه  به STEگرم بافت باله در بافر 
كميت و . ساعت هضم گرديد 24به مدت  Kميكروليتر پروتئيناز 

ميكروليتر  5ها با استفاده از روش الكتروفورز  نمونه DNAكيفيت 
 TAEد در بافر درص 7/0استخراج شده در ژل آگارز  DNAاز 

اي پلي مراز،  براي استفاده در واكنش زنجيره. تعيين گرديد
هاي  توسط روش اسپكتروفتومتري در طول موج DNAهاي  نمونه
نانوگرم رقيق  100نانومتر سنجيده و سپس تا حد  280و  260

  .گرديدند
 Scomberomorusجفت آغازگر غير اختصاصي  5تعداد 

commerson  بر اساس مطالعهHerwerden  و همكاران در سال
 Metabionانتخاب شدند و پس از سنتز توسط شركت  2006

واكنش ). 1جدول (آلمان، طي اين پژوهش استفاده گرديدند 
ميكروليتر با شرايط  20ها در حجم  اي پلي مراز براي نمونه زنجيره

 Taqواحد dNTps ،1ميكرومولار  200ميلي مولار كلريد منيزيم،  2

DNA Polymerase  پيكومول از هر جفت پرايمر  10وR)  و (F و
، در دستگاه PCRبرنامه . ژنومي انجام شد DNAنانوگرم  100

 94سازي اوليه در دماي  ي واسرشت ترموسايكلر، شامل يك چرخه
چرخه شامل  30دقيقه و سپس تعداد  3مدت  درجه سانتيگراد به

 30مدت  د بهدرجه سانتيگرا 94واسرشت سازي ثانويه در دماي 
جدول (، بسته به نوع آغازگر DNAثانيه، اتصال آغازگرها به رشته 

 30مدت  درجه سانتيگراد به 72ثانيه، بسط در دماي  30مدت  به) 1
درجه  72ي بسط نهايي در دماي  ثانيه و در نهايت يك چرخه

قطعات تكثير شده روي ژل پلي . دقيقه بود 3سانتيگراد به مدت 
 3مدت  ميلي آمپر به 180رصد با شدت جريان د 8اكريل آميد 

در  DNAساعت الكتروفورز شدند و جهت نمايان كردن قطعات 
  .روش نيترات نقره استفاده شد آميزي به ژل، از رنگ

  در اين پژوهش خصوصيات آغازگرهاي مورد استفاده ـ1جدول
(bp) 5΄ دماي اتصال اندازه 3΄توالي پرايمر <  تكرار شونده واحد   جايگاه ژني 

165 57˚C F: ACGCAGCAATGCACCGTGG 
R: AAGAATCAACACAAACAGCACC (TG)5TC(TG)11 C83Sc 

185 57˚C F: AAAGAATGGAAATTCAGATCAC 
R: TAAAATGACATCATCCCATGG (CA)13GA(CA)2GA(CA)4 H96Sc 

160 58˚C F: TGATCTAATCAATGGGAGAGG 
R: TGCTCACATGTGCAAGCAAT (TG)5TT(TG)7AG(TG)4 J43Sc 

290 58˚C F: ATGGCAACGGCGAGATTAAGG 
R: TCCAGAACAGCAGCAGTTTCC (TG)4CC(TG)15 L42Sc 

300 59˚C F: CTATCAGCAATTAAGTGTACTAC 
R: TGTGAGAGGTTCAACAATG (CA)11AA(CA)3 D61Sc 

  
ها، در مقابل  نمونه PCRدست آمده از واكنش  الگوي نواري به

افزار  ي نرم وسيله ها به هر آغازگر بر حسب وزن مولكولي آلل
LabImage 1D 3.3.3  جهت . محاسبه و با عدد امتياز دهي شدند

اي نول ـه راواني آللـاي ژنوتيپي و تخمين فـاهـابي خطـارزي
(Null alleles) ها از نرم افزار  براي تمامي جايگاه

MICROCHEKER 2.2.3  (Oosterhout et al., 2004) استفاده
تمامي آناليزهاي مربوط به ساختار ذخاير ژنتيكي در . گرديد
 Genepop  4.0.10افزارهاي اي توسط نرم هاي ريزماهواره جايگاه

(Raymond and Rousset, 2008)  6.3و GenAlex (Peakall 

and Smouse, 2006) محاسبه گرديد. 

 نتايج. 3

كدام از پنج  نشان داد كه هيچ Genepopافزار  نتايج حاصل از نرم
. ندارند لوكوس مورد مطالعه در اين پژوهش عدم تعادل پيوستگي

هاي مورد مطالعه در اين پژوهش يك يا دو باند را  تمامي لوكوس
نشان دادند و همه پنج جفت پرايمر مورد استفاده پلي مورف 

با  L42Scآلل، لوكوس  8با  D61Scو  C83Scهاي  لوكوس. بودند
سطوح مختلفي از  ،آلل 5با  H96Scو  J43Scلوكوس و  آلل 7

واينبرگ ـ  در بررسي تعادل هاردي. پلي مورفيسم را نشان دادند
جمعيت  هر چهارها در  هاي مختلف، تمامي لوكوس در لوكوس

مطالعه اين در . )P>001/0( از تعادل بودند خارجمورد بررسي 
دامنه  و 1تا  875/0سيتي مشاهده شده بين هتروزيگو ي دامنه

 .محاسبه گرديد 975/0تا  500/0هتروزيگوسيتي مورد انتظار بين 
ها مقادير هتروزيگوسيتي مورد انتظار كمتر از  در تمامي لوكوس

هتروزيگوسيتي مشاهده شده محاسبه گرديد و اين اختلاف 
  .)2جدول ( )>05/0P(دار بود  معني

صورت دو به دو و بر اساس  هاي مختلف به براي جمعيت Fstميزان 
ساس بيشترين ميزان اين ا برو  گيري شد اندازه AMOVAآزمون 

Fst و كمترين ميزان  038/0با  آبادان ولنگه هاي  ميان جمعيتFst 
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با همچنين . دست آمد هب 004/0با  ديرو  لنگههاي  ميان جمعيت
ين جريان ژني در بين بيشتر GenAlexافزار  استفاده از نرم

و كمترين جريان ژني در بين ) 197/56( ديرو  لنگههاي  جمعيت
  .)3جدول ( اندازه گيري شد) 315/6( لنگه و آبادانهاي  جمعيت

  ماهي قبادهاي  پارامترهاي ژنتيكي در جمعيت ـ2جدول
جايگاه   ويژگي لنگه دير بوشهر آبادان

  ژني
  تعداد نمونه  40 40 40 40

C83Sc 
  تعدادآلل ها 8 8 7  6
  هتروزيگوسيتي مشاهده شده 1 975/0 975/0 1
  هتروزيگوسيتي مورد انتظار 702/0 732/0 653/0 690/0

***000/0 ***000/0 ***000/0 *** 000/0 P  
  تعداد نمونه 40 40 40 40

H96Sc 
  تعدادآلل ها  5 5 5 5
  هتروزيگوسيتي مشاهده شده 1 1 875/0 1
  هتروزيگوسيتي مورد انتظار 710/0 689/0 722/0 568/0

***000/0 ***000/0 ***000/0 *** 000/0 P  
 J43Sc  تعداد نمونه 40 40 40 40
   تعدادآلل ها 5 5 4 4
   هتروزيگوسيتي مشاهده شده 1 1 1 1
   هتروزيگوسيتي مورد انتظار 744/0 710/0 749/0 688/0

***000/0 ***000/0 ***000/0 *** 000/0 P   
  تعداد نمونه 40 40 40 40

L42Sc 
  تعدادآلل ها 7 7 6 7
  هتروزيگوسيتي مشاهده شده 1 1 1 1
  هتروزيگوسيتي مورد انتظار 739/0 748/0 728/0 500/0

***000/0 ***000/0 ***000/0 *** 000/0 P  
  تعداد نمونه 40 40 40 40

D61Sc 
 تعدادآلل ها 8 8 7 5
  هتروزيگوسيتي مشاهده شده 1 1 1 1
  هتروزيگوسيتي مورد انتظار 799/0 803/0 758/0 805/0

***000/0 ***000/0 ***000/0 *** 000/0 P  
P :001/0 *** واينبرگ  ـ مربع آزمون كاي در تعادل هاردي < P  

بر اساس آزمون هاي مختلف  در جمعيت) بالا( Nmو ) پايين( Fst مقايسه ـ3جدول
AMOVA  

هاي  بين جمعيتبيشترين فاصله ژنتيكي  Nei (1972) بر اساس
هاي لنگه و  فاصله ژنتيكي بين جمعيتو كمترين لنگه و آبادان 

همچنين . محاسبه گرديد 025/0 و 184/0 ترتيب با بهدير 
 كمترينو هاي لنگه و دير  بين جمعيتژنتيكي  شباهت بيشترين
 975/0به ترتيب با لنگه و آبادان هاي  بين جمعيتژنتيكي شباهت 

تنوع ژنتيكي بر اساس  .)4جدول ( محاسبه گرديد 832/0و 
زمون بر اساس آ منطقه 3و  جمعيت 4سلسله مراتب جمعيتي 

AMOVA  بر اساس  01/0در سطح احتمالFst محاسبه گرديد .
بين اختلاف ، %97ها  درون جمعيتبر اين اساس اختلاف 

  .محاسبه گرديد %1و اختلاف بين مناطق  %2 جمعيت ها

  هاي مختلف بين جمعيت) بالا(و شباهت ژنتيكي ) پايين(ـ مقايسه فاصله ژنتيكي 4جدول 
 جمعيت لنگه دير  بوشهر  آبادان

 لنگه - 975/0 940/0  832/0
 دير 025/0 -  910/0  859/0
 بوشهر  062/0  094/0  -  897/0
 آبادان 184/0 152/0 109/0  -

  گيري نتيجهبحث و . 4

طور  هاي اخير به مطالعه ژنتيك جمعيت ماهيان دريايي در سال
طور كلي سطوح پاييني از  به. اي مشاهده شده است فزاينده
: ژنتيكي در ماهيان دريايي به چند دليل وجود داردهاي  تفاوت

هاي دريايي  عدم وجود يك مانع قابل توجه و سياليت محيط) 1(
) 2( ،شود ها مي باعث كاهش هتروژنيتي در بين جمعيت

هاي بسيار كم در هر نسل باعث از بين رفتن تفاوت  مهاجرت
هاي دريايي داراي  گونه) 3(و  ،شود ها مي ژنتيكي ميان جمعيت

اين موضوع . (waples, 1998)زادآوري و پراكنش بالايي هستند 
هاي پرتحرك با لاروهاي پلاژيك مانند ماهي  خصوص در گونه به

شود،  محسوب مي Scomberomorusقباد كه از اعضاي جنس 
 ;Gold et al., 1997; Buonaccorsi et al., 1999( صادق است

Broughton et al., 2002(.  
ترين ابزار براي بررسي تنوع ژنتيكي در يك  ها ساده فراواني آلل
 6 حاضر ميانگين بررسي در. (Kalinowski, 2005) جايگاه است

مشاهده شده از متوسط تعداد آلل در هر لوكوس در ماهيان  آلل
 .)Dewoody and Avise, 2000( استكمتر ) 6/20( آب شور
ميزان بالاي مهاجرت در قباد ماهيان بالغ خليج  دليل آن احتمالاً

ارتباط ژنتيكي  و جريان ژني در خليج فارسفارس، ميزان بالاي 
. با همديگر است برداري شده لاروهاي پلاژيك مناطق نمونه
شناختي خليج فارس و همچنين  علاوه بر اين، خصوصيات بوم

خصوصيات فيزيكي آن باعث همگن شدن آب و جابجايي 
  .شود اي پلاژيك از يك منطقه به ديگر نقاط ميلاروه

مورد  يها در تمامي لوكوسها  تمامي جمعيت در اين پژوهش
در سطح هاردي ـ واينبرگ انحراف معناداري از تعادل  بررسي،

001/0<P ماهي قباد نوعي گونه مهاجر پلاژيك ـ . نشان دادند
متر  200تا  15هاي ساحلي در اعماق بين  نرتيك است و در آب

هاي فصلي طولاني  مهاجرت ،اين گونه كند و مولدين زيست مي
، ماهي قباد با توجه به سيكل زندگي بالغ و لارو. دهند انجام مي

 در اين گونه دور از انتظار واينبرگ ـ انحراف از تعادل هاردي
  ).Herwerden et al., 2006( نيست

   لنگه  دير  بوشهر  آبادان
 لنگه -  197/56 418/23 315/6
 دير 004/0  - 287/15 387/7
 بوشهر  011/0  016/0 - 831/9
 آبادان  038/0  033/0 025/0 -
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و مطالعات  نتايج هتروزيگوسيتي و هموزيگوسيتي اين مطالعه
داراي  Scomberomorusجنس  ياعضادهند كه  نشان مي گذشته

عنوان  به. شان هستند تحرك بالا و اختلاط جمعيتي در مناطق
لوكوس  5با مقايسه  2010مثال عابدي و همكاران در سال 

در خليج فارس، جمعيت مشابهي  S.commersonاي  ريزماهواره
و   Broughtonهمچنين. دبرداري نشان دادن را در مناطق نمونه
 يا لوكوس ريزماهواره 5مقايسه  با 2002همكاران در سال 

S.cavalla غرب آتلانتيك و خليج مكزيك به اين نتيجه  در
جريان ژني  ي واسطه رسيدند كه هتروژنيتي ضعيف بين مناطق به

و  Hoolihan .آميختگي ذخيره ژني وجود دارد همراه با هم
نشان  mtDNA نشانگرهايي  وسيله هب 2006همكاران در سال 

ي راپمي  منطقه S.commersonدادند كه واگرايي بسيار كمي در 
هاي  وجود دارد و پيشنهاد كردند كه اختلاط در بين جمعيت

دست آمده در اين پژوهش  نتايج به. وجود دارد ROPMEمنطقه 
، Hoو  Heبين مقادير ) >05/0P(دار  ضمن بيان اختلاف معني

كه ماهي قباد خليج فارس داراي تحرك بالا و اختلاط  نشان داد
اسبه ـدر مح Hoو  Heادير ـاز مق. جمعيتي در اين منطقه است

ه داستفا )χ2 = ∑(O-E)2 ⁄ E(رگ ـواينبـ  ارديـادل هـتع
ودن از ـارج بـوجيه خـده در تـر شـل ذكـگردد و دلاي مي
ت ـادق اسـز صـا نيـاردي ـ واينبرگ در اينجـادل هـتع

(Peakall and Smouse, 2006).  
 گزارش شده است 020/0 برابر با براي ماهيان دريايي Fstميانگين 

)Waples, 1998( .05/0 همچنين<Fst كه جريان  بيانگر آن است
دهد  و اجازه مي ا مقداري محدود شدهـه ان جمعيتـژني در مي

 دوـايي تقسيم شـه ه زير جمعيتـا بـه ا بعضي از جمعيتـت

)Hoolihan et al., 2006.(  در اين مطالعه بيشترين مقدارFst  بين
ي تمايز  دهنده محاسبه شد كه نشان 038/0جمعيت لنگه و آبادان 

ژنتيكي پائيني بين جمعيت لنگه در شرق خليج فارس و جمعيت 
 Fstهمچنين با مقايسه مقادير . آبادان در غرب خليج فارس است
ا نيز اختلاط بين مناطق ه محاسبه شده بين ديگر جمعيت

با محاسبه شده جريان ژني . برداري شده را خواهيم ديد نمونه
كه مهاجرت يا جريان ژني دو جانبه  بود در حدي Fstاستفاده از 

  .دهد برداري شده را نشان مي مناطق نمونه در
كمترين شباهت و بيشترين فاصله دست آمده،  بهبر اساس نتايج 

بيشترين و همچنين  آبادان و لنگههاي  ژنتيكي بين جمعيت
 ديرو  لنگههاي  شباهت و كمترين فاصله ژنتيكي بين جمعيت

  .كه احتمالاً تابعي از فاصله جغرافيايي است محاسبه گرديد

هاي انجام شده  دست آمده و تجزيه و تحليل با توجه به نتايج به
اگر چه تنوع ژنتيكي مناسبي در درون هر يك از در اين تحقيق، 

تنوع ژنتيكي چنداني بين اما  ،شود ها مشاهده مي معيتج
 .وجود ندارد برداري شده اطق نمونههاي موجود در من جمعيت
سبب تعداد  دست آمده از اين مطالعه ممكن است به هنتايج ب

بنابراين، . محدود باشد رد بررسيهاي مو نمونهتعداد پرايمرها و 
ي تائيد وجود يا عدم هاي ژنتيكي و آناليزهاي بيشتري برا داده

هاي ژنتيكي بيشتر بين ذخايري كه تفاوتي را نشان  وجود تفاوت
دست آمده  با توجه به ارزيابي مقادير به. اند، نياز است نداده
بندي كرد كه احتمالاً يك جمعيت ماهي قباد در  توان جمع مي

فارس وجود دارد و يك مديريت يكپارچه ژنتيكي و  خليج
ي پايدار از اين منبع با ارزش لازم و  تفادهاي براي اس منطقه

  .ضروري است

  قدرداني

از رياست و كاركنان محترم پارك علم و فناوري خليج فارس 
كننده و همچنين از رياست و كاركنان مركز  عنوان حمايت بوشهر به

  .كنم هاي خليج فارس تشكر و قدرداني مي مطالعات و پژوهش

  منابع
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