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  چكيده
انجام شد. نواحي مورد نظر از سواحل ايراني  )Tenualosa ilisha(به منظور ارزيابي ذخاير ژنتيكي ماهي صبور حاضر  مقاله

د. ابتدا آناليز عنوان برون گروه انتخاب گرديدنهاي خوزستان و بوشهر) و ايستگاه ساحل غربي مالزي بهخليج فارس (استان
يابي نمونه از گونه مذكور انجام گرفت. سپس قطعات تكثير شده توالي 86براي تعداد  D-loopژنوم ميتوكندري از ناحيه 

انجام شد. نتايج نشان داد كه چندين زير  Arlequinو  BioEdit، MEGA 6گرديده و آناليز ژنتيكي با استفاده از نرم افزارهاي 
) Fst= 0هاي سواحل خوزستان (در بين ايستگاهFst ر در منطقه خوزستان حضور دارند. كمترين ميزان جمعيت از ماهي صبو

نشان داد  UPGMA). درخت فيلوژني = 64/0Fst( دست آمدبهبين ايستگاه بوشهر با ساحل غربي مالزي  Fstو بيشترين ميزان 
ي نسبت به جمعيت بزرگ سواحل ايراني دارند و دو كه جمعيت انتخاب شده از ساحل غربي مالزي تمايز ژنتيكي بالاي

 گيرند.هاي ايران و مالزي نهايتا در يك شاخه فيلوژني قرار ميگروه نمونه

  .، ژنوم ميتوكندري، مالزي، خليج فارس)Tenualosa ilisha(ماهي صبور : كلمات كليدي
  

  مقدمه. 1

شگ از خانواده  Tenualosa ilishaماهي صبور با نام علمي 
) است. محدوده پراكندگي طبيعي اين گونه از Clupeidaeماهيان (

سواحل خليج فارس تا اقيانوس هند و كشورهاي چين و ويتنام 
هاي آب مهاجر ماهيان جمله گسترش يافته است. اين ماهي از

 از زيادي هايمسافت كه است گرمسيري نيمه گرمسيري و

جوان  ماهيان نمو و رشد نمايد.مي طي ريزيتخم براي رودخانه را
 ماهي صبور رشد و تغذيه و گرفته انجام رودخانه در صبور ماهي
گيرد. اين ماهي تنها گونه رودكوچ مي صورت دريا در عمدتا بالغ

- ريزي به رودخانهدر بين ماهيان جنوب ايران است كه براي تخم
  ).Haroon, 1998كند (هاي ايران و عراق مهاجرت مي
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ظر مصرف داخلي و تقاضاي بالاي بازار ماهي صبور از ن
خصوص براي كشورهاي حاشيه خليج فارس داراي خارجي به

اهميت فراواني است. هر چند بالاترين صيد ماهي صبور در دلتاي 
گنگ و مناطق فوقاني خليج بنگال در كشورهاي بنگلادش، هند و 

تن در سال ميزان صيد  200000طور كلي بيش از برمه است. به
سه كشور در خليج بنگال و اقيانوس هند گزارش شده است  اين

)FAO, 2013( .جنوبي  ساحلي هاياستان در اين گونه صيد ميزان
 صيد درصد 85 از بيش و ) بوده1392تن (سال  5441 حدود ايران
 5/9 حدود كه گيردمي تن) انجام 4367خوزستان ( استان در آن

 صبور ماهي تن) را 45707خوزستان ( استان درصد ميزان صيد كل
  ).1392شود (سازمان شيلات ايران، شامل مي

هاي فراواني مبني بر كاهش بيش از هاي اخير گزارشدر سال
حد ذخاير شيلاتي اين گونه با ارزش و كاهش سايز ماهيان ارايه 

رويه و بدون توجه به قوانين شيلاتي شده است كه بيانگر صيد بي
علاوه بر آن طبق گزارشات متعدد  ).1392است (شيلات آبادان، 

)، ضريب بهره برداري 1385از جمله تحقيق رومياني و همكاران (
 برداريماهي صبور در مناطق صيد خوزستان بيش از حد بهينه بهره

كه اين عامل خود دليل محكمي بر افزايش  ،تعيين شده است
فشار صيد و صيادي بر گونه مذكور و كاهش ذخاير ارزشمند آن 

كه اين گونه توسط دو كشور ايران و عراق ت. با توجه به ايناس
توان به عمق فاجعه پي گيرد ميبرداري مشترك قرار ميمورد بهره

  ).1392برد (سازمان شيلات ايران، 
هاي بسيار سودمندي كه امروزه در كشورهاي يكي از روش

رد، گيپيشرفته جهت جبران خسارات وارده به ذخاير آبزيان انجام مي
هاي اعمال مديريت ژنتيكي ذخاير است. به منظور ارايه روش

هاي با ارزش با مديريتي صحيح، ابتدا لازم است كه ذخاير ژني گونه
شناختي هاي بومها با دادههاي مولكولي و تلفيق آناستفاده از روش

مورد مطالعه و بررسي دقيق قرار گيرند. در اين صورت با داشتن 
هاي صحيح توان روشر اين خصوص مياطلاعات كافي د

). در اين Mazumder, 2009مديريتي را به مرحله اجرا درآورد (
راستا هدف از تحقيق حاضر، ارزيابي ذخاير ژنتيكي ماهي صبور 

ilisha) (Tenualosa كه ابتدا  ،محدوده پراكندگي گونه بوده است در
ستان و هاي خوزهاي سواحل استانمطالعات مولكولي روي نمونه

ايستگاهي در ساحل غربي كشور روي و سپس انجام گرفت بوشهر 
-Dين منظور، با استفاده از تكثير بخشي از قطعه دمالزي انجام شد. ب

loop  دست آمده، اطلاعاتي هاي بهاز ژنوم ميتوكندري و مطالعه توالي
  دست آمد.در مورد ذخاير ژني گونه مذكور به

  هاروشمواد و . 2

  برداريهاي نمونهانتخاب ايستگاه نحوه .الف

جهت انجام آناليز ژنتيكي و بررسي سطوح و الگوهاي تنوع ژني 
در مناطق مورد مطالعه، ضروري است حداكثر محدوده پراكنش 

برداري مدنظر قرار گيرد. همچنين به منظور گونه در نمونه
پاسخگويي به اهداف مطرح شده در تحقيق حاضر، روش آناليز 

تخمين تنوع ژنتيكي بين افراد در يك  منظورراتبي، بهسلسله م
اي (بين دو استان خوزستان و ، بين ناحيه2، در يك ناحيه1جمعيت

المللي ( بين ايران و اقيانوس هند) انتخاب گرديد تا بوشهر) و بين
ها با بيشترين حداكثر ميزان تنوع ژنتيكي موجود بين افراد جمعيت

بخش  3مين دليل نواحي نمونه برداري به دقت محاسبه گردد. به ه
: استان خوزستان در منطقه حفار شرقي رود ندكلي تقسيم گرديد

)، 2)،  مدخل اروند رود به خليج فارس (ايستگاه 1كارون (ايستگاه 
)، سواحل خليج 3سواحل خليج فارس در هنديجان (ايستگاه 

لزي در ) و ساحل غربي كشور ما4فارس در استان بوشهر (ايستگاه 
  ).1شكل ، 1(جدول  )5سواحل اقيانوس هند (ايستگاه 

  
  برداري: موقعيت چهار ايستگاه داخلي هاي نمونه: موقعيت ايستگاه1شكل 

  و تكثير ژنوم ميتوكندري DNAاستخراج  .ب

نمونه ماهي صبور از مناطق مورد نظر با  86تعداد كل 
اين  استفاده از توري كه در عرض رودخانه در مسير عبور

——— 
1 Local population 
2 Regional 
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با استفاده از تورهاي  طورهميندهند و گونه ماهي قرار مي
. سپس ندصيادي در نواحي ساحلي نمونه برداري گرديد

ها به آزمايشگاه منتقل شدند. در آزمايشگاه از باله دمي نمونه
)Fin clipبرداري گرديد و جهت انجام استخراج ) نمونهDNA 

  % نگهداري شد. 70در الكل 
كلروفرم - بور با استفاده از روش فنلژنوم ماهي ص

Sambrook and Russell, 2001)(  استخراج شد. سپس كيفيت
% با استفاده از الكتروفورز 1ژنوم استخراجي روي ژل آگارز 

استخراج شده   DNAمورد تاييد قرار گرفت. همچنين كميت
ژنوم ميتوكندري توسط  D-loopقبل از تكثير ناحيه 

  شد. اسپكتروفتومتر بررسي 
ژنوم ميتوكندري  D-loopجفت بازي ناحيه  2000بخش 

-از نمونه SrRNA12و  bهاي سيتوكروم شامل بخشي از ژن
  هاي ماهي صبور تكثير گرديد. پرايمرهاي مورد استفاده

 L-12260 (5'- CAT ATT AAA CCC GAA TGA TAT TT- 3') و  
 H-1067 (5'- ATA ATA GGG TAT CTA ATC CTA GTT T- 3') 
). قطعه ژنوم ميتوكندري در Martin et al., 1992نتخاب شدند (ا

ميكروليتر  30شامل  PCRهاي ماهي صبور در يك واكنش نمونه
ميكروليتر  3استخراج شده،  DNAنانوگرم  200حجم كلي از 

10X Buffer )3/8 = pH ، mM Tris-HCl100 ، mM KCl500، 
mM MgCl2 15(  ي مولار ميل 5/2ميكروليتر از  3همچنين

dDNTPs، 1  واحد از آنزيم  2ميكرومولار از هر پرايمر وTaq 

DNA polymerase، PCR .گرديد  
به صورت: واسرشته  PCRبرنامه حرارتي مورد استفاده در 

چرخه  35دقيقه، سپس  3به مدت  oC94سازي اوليه در دماي 
 45ثانيه، دماي الحاق  45درجه و  94شامل واسرشته سازي 

دقيقه و به  2درجه به مدت  72ثانيه و بسط در  45درجه در 
 7به مدت  oC72 دنبال آن در مرحله بسط نهايي در دماي

دست آمده روي به PCRدقيقه انجام شد. پس از آن محصول 
% ارزيابي شد و بهترين باندهاي حاصل جهت 1ژل آگارز 
-ارسال شدند. نتايج به ههاي مربوطيابي به شركتانجام توالي

مده از توالي يابي ژنوم ماهي صبور در قطعات انتخابي دست آ
تكثير شده با استفاده از نرم افزارهاي ژنتيكي از جمله 

BioEdit )Hall, 2013هاي مرتب بندي شدند و توالي)، ترتيب
 ,.Kumar et al( 6نسخه  MEGAشده توسط نرم افزارهاي 

سي ) مورد بررExcoffier et al., 2011( Arlequin) و 2008
  قرار گرفتند. 

  يجانت. 3

 8هاي ماهي صبور حضور هاي مولكولي از تواليآناليز داده
بوشهر،   هاپلوتيپ را در مناطق مورد مطالعه نشان داد كه در منطقه

 2، 1هاي شماره  هنديجان هاپلوتيپ  ، در منطقه1شماره   هاپلوتيپ
كارون  ، در منطقه4و  3، 1هاي اروند هاپلوتيپ ، در منطقه5و 

و  7، 6هاي مالزي هاپلوتيپ و در منطقه 5و  4، 3هاي هاپلوتيپ
در هر سه ايستگاه بوشهر،  1  مشاهده شدند. هاپلوتيپ شماره 8

بين  3 هنديجان و اروند مشترك است. همچنين هاپلوتيپ شماره
هاي مورد ايستگاه هنديجان و كارون مشترك است. براي ژن

) و ميانگين Pi)، تنوع نوكلئوتيدي (Hdبررسي، تنوع هاپلوتيپي (
برداري و ميانگين تنوع ها درون نواحي نمونه تنوع هاپلوتيپ

  . ه استدست آمدبه 2نوكلئوتيدي طبق جدول 

) درون pi) و تنوع نوكلئوتيدي (Hd)، تنوع هاپلوتيپي (hها (پلوتيپهاتعداد  :2جدول 
  ايناحيه

 h(  Hd Pi(  ايستگاه نمونه برداري

  00/0  00/0  1  بوشهر
  00425/0  600/0  3  هنديجان

  00255/0  700/0  3  اروند
  00778/0  600/0  3  كارون
  01946/0  833/0  3  مالزي

  01106/0  757/0    ميانگين
        

 Fstهاي ژنتيكي جفت نواحي ميزان  دست آمده از دادهنتايج به
دهد و جريان ژني بين مناطق مورد مطالعه را نشان مي

  ). 3(جدول 

  هاي مورد مطالعهمحاسبه شده بين گروه Nmو جريان ژني  Fstميزان  :3ول جد
 Fst Nm  2گروه   1 گروه

  88/4  00/0  هنديجان  بوشهر
  5/3  00/0  اروند  بوشهر
  2/0  5217/0  كارون  بوشهر
  01/0  6474/0  مالزي  بوشهر

  37/2  00/0  اروند  هنديجان
  40/1  2388/0  كارون  هنديجان
  02/0  5473/0  مالزي  هنديجان

  14/1  4252/0  كارون  اروند
  01/0  6188/0  مالزي  اروند

  04/0  3688/0  مالزي  كارون
        

هاي ايران به منظور بررسي جايگاه قرارگيري ماهي صبور آب
  مربوط به گونه D-loopهاي  توالي  روي درخت فيلوژني، مقايسه

ا مورد نظر در مناطق انتخابي مورد مطالعه قرار گرفت. در ابتد
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تراز شدند، سپس  هم CLUSTAL Wها با استفاده از برنامه  توالي
به صورت دستي براي به حداقل رساندن بازهاي ناجور، مورد 

هاي تبارزايي به روش پيوند  بازبيني قرار گرفتند. درخت
)، روش جفت گروه غير وزني از طريق ميانگين NJهمجواري (

رسم  6نسخه  MEGA) با استفاده از نرم افزار UPGMAحسابي (
بار تكرار  1000ها  براي شاخه Bootstrapشدند. همچنين آناليز 

  ).2 شد (شكل

  
در مناطق مورد مطالعه بر  Tenualosa ilishaدرخت تبارزايي گونه  :2شكل 

هاي بوشهر، مربع: . (دايره توپر: نمونهNJبه روش  D-loopاساس توالي يابي 
  ن، مربع توخالي: مالزي) هنديجان، مثلث: اروند، لوزي: كارو

هاي ماهي صبور دست آمده از نمونهبه D-loopهاي  توالي
رودخانه، سواحل ايراني و همچنين ساحل مالزي در اين 

اند نيز به ثبت رسيده NCBIمطالعه در بانك جهاني ژن در 
  ).4(جدول 

  گيريهنتيج. بحث و 4

ن در پروژه حاضر، آغازگرهاي انتخابي مورد استفاده اي
اند كه تمايز ژنتيكي و تنوع هاپلوتايپي بين قابليت را داشته

هاي ماهي صبور از مناطق مختلف را نشان دهند. نمونه
 سطوح دهد كه درمطالعات متعدد مولكولي ماهيان نشان مي

 12Sمانند  تكاملي با سرعت كمتر، مناطق بالاتر، تاكسونوميكي

rRNA 16 وS rRNA ژن RNA نند اطلاعات توامي ريبوزومي
هاي ماهيان ارايه دهند بيشتري در مورد تاريخچه تكاملي گونه

)Kocher and Stepien, 1997( تاكنون مطالعات زيادي روي .
طبق  .انجام گرفته است هاماهي در mtDNA توالي تكامل

-مي رخ سرعت به نسبتا بازها تحقيقات انجام شده، جايگزيني
 ثانويه ساختار و ژن امميتوكندري، نظ DNA ساختار .دهند
 .است شده حفظ داران مهره ساير ها، مانندماهي در عمدتا
 و برده ارث به واحد يك عنوان به را ميتوكندري DNAماهي 

-شده مي مشخص منفرد و ژن عنوان نمونه يك به نتيجه در
 در خصوص به احتمالي ضعف نقطه اين يك باشد، كه
 تكاملي تاريخچه كه آنجا از .است جمعيت ژنتيكي مطالعات

ژنوم باشد  كل متوسط تاريخ از متفاوت تواندمي واحد ژن يك
)Avise, 1994(به ميتوكندري ژن درخت تفسير در ، احتياط-

جمعيت بايد مدنظر  قرار گيرد  منعكس كننده تاريخچه عنوان
)Kocher and Stepien, 1997( .  

در  عهبراي مطال مورد بهترين b سيتوكروم ژن ،از سوي ديگر
 Kocher et al., 1989; Meyer etها است (ماهي ميتوكندري ژنوم

al., 1990; Carr and Marshall, 1991; Block et al., 1993; Zhu 

et al., 1994از توالي .( DNA سيتوكروم ژن ميتوكندري b، براي 
 و جمعيت ژنتيك از اعم روابط از سطوح انواع تحليل و تجزيه
 مثال، عنوانبه .شودمي استفاده يكسيستمات بالاتر سطوح

Brahmane سيتوكروم هايداده) 2006( همكاران و b را براي 
 گرمسيري ماهي در جمعيت ژنتيك و فيلوژنتيكي سوالات ارزيابي
براي  b استفاده نمودند. سيتوكروم saxatilis  Abudefdufگونه
 ماهيان دارتر شني هايي ازگونه ميان روابط تحليل و تجزيه

- ماهيان و كوسه ماهيان استفاده مي (خانواده سوف ماهيان)، آزاد
 Roe و Lydeard بندي، آزمونطبقه بالاتر سطوح شود. در

كردن روابط  براي آشكار  bسيتوكروم از جهت استفاده )1997(
 غضروفي ماهيان ميان روابط تحليل و جهت تجزيه فيلوژنتيك
  شود.استفاده مي

 KH5
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 BH1(5)

 HH1(3)
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  در پروژه حاضر صبور ماهي هاپلوتيپ هر در ند،اصورت پررنگ نشان داده شدهبهكه  هاي پلي مورفيسمو جايگاهها پلوتيپها :4 جدول

  
  

) جهت 1997همكاران ( و Stepien توسط  12S rDNAژن
 هايزير راسته ها وخانواده ها،جنس ها،گونه بين روابط بررسي
 با ابقو تط مختلف سطوح در قوي ، ابزارAlenniiform ماهي
مورفولوژيكي را نشان داد. نتايج تحقيق حاضر بيانگر  هايفرضيه

هاي انتخابي از نواحي مذكور قابليت اين نكته است كه ژن
اند. محاسبه فراواني پاسخگويي به سوالات تحقيق را داشته

- نوع هاپلوتيپ به 8دهد كه از بين تعداد ها نشان ميهاپلوتيپ
است  1مربوط به هاپلوتيپ شماره دست آمده بيشترين فراواني 
هاي % فراواني بوده و بين گروه100كه در ايستگاه بوشهر داراي 

بوشهر، هنديجان و اروند مشترك است. به احتمال زياد هاپلوتيپ 
(سواحل ايراني)  1عنوان جد مشترك بين افراد كل منطقهمذكور به

  گردد. محسوب مي
هاپلوتيپي بين سواحل  از سوي ديگر مقايسه فراواني و تنوع

گونه هاپلوتيپ دهد كه هيچايراني و ساحل غربي مالزي نشان مي
هاي مذكور وجود ندارد. به احتمال زياد، مشتركي بين ايستگاه

 2فاصله جغرافيايي و اختلافات بوم شناختي موجود بين دو منطقه
هاي جديد شده است. در مطالعه علت اصلي ايجاد هاپلوتيپ

) انجام شد، ميزان 1989و همكاران ( Aviseتوسط مشابهي كه 
گزارش شده است. همچنين در  8/0تا  4/0تنوع هاپلوتيپي بين 

)  روي مطالعه 2009و همكاران ( Mazumderتحقيقي كه توسط 
تنوع ژنتيكي ماهي صبور در منطقه پراكنش گونه در بنگلادش 

 8/0 تا 4/0انجام گرديده است، محدوده تنوع هاپلوتيپي بين 
گزارش شده است. اين مقدار در تحقيق حاضر براي كل مناطق 

ها با ساحل غربي برداري (سواحل ايراني و مقايسه آننمونه
دست آمده بيانگر اين دست آمد. نتايج به) به0/0-8/0مالزي) بين (

هاي مورد مطالعه بالا است. است كه تنوع ژنتيكي در بين جمعيت
——— 
1 Regional distribution 
2 International distribution 

سطوح بالاي تنوع ژنتيكي در بين  توان گفتاز سوي ديگر مي
كاملا معمول  Panmicticهاي بزرگ ماهيان مهاجر در جمعيت

). از آنجا كه ماهي صبور داراي Santos et al., 2007است (
الگوهاي مهاجرتي است، وجود تنوع بالا در بين افراد كاملا قابل 

بيني است. يعني به عبارتي اندازه موثر جمعيت و نرخ پيش
ت به اندازه كافي بالا است و اين عوامل تاثير رانش ژنتيكي مهاجر

شود به اندازه زيادي را كه باعث كاهش تنوع بين جمعيتي مي
  دهد. كاهش مي
هاي دست آمده بيانگر اين است كه در بين گروهبه Fstميزان 

ماهي صبور در سواحل ايران (اروند، هنديجان و بوشهر) جريان 
دليل رفتار مهاجرتي ماهي ست كه اين خود بهژني بالايي برقرار ا

هاي سواحل ايران با مالزي به بين گروه Fstصبور است. از طرفي 
رسد كه بيانگر تمايز ژنتيكي موجود است. مي 64/0حدكثر مقدار 

) انجام Weir)1984 و   Cockerhamدر تحقيق مشابهي كه توسط
ن بيان نمودند گزارش كردند. اين محققي 09/0را  Fstمقدار  ،شد

هاي ماهي صبور مورد مطالعه وجود دارد كه تبادل ژني بين گروه
ولي همچنان به ميزاني نيست كه از تمايز ژنتيكي جلوگيري 

فرد در ناحيه هاي منحصر بهنمايد. در تحقيق حاضر نيز هاپلوتيپ
گيري دليل شكلتواند بهسواحل ايراني ديده شدند، كه مي

هاي ماهي صبور باشد. در زير جمعيت تمايزهاي ژنتيكي در
تحقيق ديگري نيز تمايز ژنتيكي تحت تاثير فاصله جغرافيايي بين 

 ,.Brahmane et alماهيان صبور در بنگلادش گزارش شد (

هاي متعددي از ماهي رسد زير جمعيت). بنابراين به نظر مي2006
 ها و سواحل ايران نيز حضور داشته باشند.صبور در رودخانه

دهد. سطوحي از تمايز بين جمعيتي را نشان مي AMOVAآناليز 
علاوه به احتمال بسيار زياد در منطقه سواحل ايراني حداقل سه به

اي، خور و دريايي وجود هاي رودخانهزير جمعيت شامل جمعيت
در  )1997و همكاران ( Dahleداشته باشد. در مطالعه مشابهي كه 
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نتيجه اخير دست يافتند. اين گروه با  بنگلادش انجام دادند نيز به
توانستند سه جمعيت جداگانه  RAPDاستفاده از روش مولكولي 

 Cox's Bazarو  Chandpur، Bargunaماهي صبور را در 
در پژوهش حاضر، آناليز درخت فيلوژني بر  شناسايي نمايند.

)، روش جفت گروه غير وزني NJاساس روش پيوند همجواري (
) و روش حداكثر ايجاز UPGMAين حسابي (از طريق ميانگ

)MPدهد كه با وجود تمايز ژنتيكي بين افراد گروه)،  نشان مي -
اي، خور و دريايي) هاي سواحل ايراني ( در سه ناحيه رودخانه

ماهيان صبور ايران همچنان در يك شاخه قرار دارند. از سوي 
حل غربي انتخابي از سا )Outgroup(ديگر نيز مقايسه برون گونه 

در اين منطقه عليرغم  Tenualosa ilishaمالزي نشان داد كه گونه 
فرد با ماهي صبور ايران در هاي منحصر بهدارا بودن هاپلوتيپ

نهايت در يك شاخه درخت فيلوژني قرار گرفته است. اين نشان 
هاي ماهي رغم وجود تمايز ژنتيكي بين جمعيتدهد كه عليمي

لعاتي ايران و ساحل غربي مالزي، همچنان صبور در دو منطقه مطا
  داراي قرابت نزديكي هستند. 

دست آمده در پژوهش حاضر با مطالعات مولكولي تلفيق نتايج به
 RAPDبا استفاده از روش  )1386كه توسط جرفي و همكاران (

بر اين حقيقت اذعان دارد كه  ،روي گونه مذكور انجام شده است
جمعيت) از ماهي صبور در منطقه حداقل سه گروه مجزا (زير 

هاي ريزي، رودخانهخوزستان و بوشهر وجود دارند كه براي تخم
دليل عادات مهاجرتي و كنند و بهاختصاصي خود را انتخاب مي

اي ضمن حفظ تنوع ژنتيكي بين گروهي، داراي تمايز حركت گله
د تواننمي RAPDژنتيكي نيز هستند. البته بايد توجه داشت كه روش 

طور دقيق تمايز ژنتيكي را نشان دهد. به همين منظور در تحقيق به
تر يعني استفاده از ژنوم ميتوكندري و روش حاضر از روش دقيق

- يابي بهره برده است. جهت حفظ ذخاير ژني و اعمال روشتوالي
- هاي با ارزش شيلاتي، نمونههاي مديريت ژنتيكي در مورد گونه

هايي كه ارزيابي شرايط حاكم بر جمعيت و 1برداري فصلي و مستمر
- مرتبا در معرض فشار صيد قرار دارند، بسيار ضروري و با اهميت به

  رسد.نظر مي

  منابع

. مطالعه ساختار ژنتيك 1386جرفي، ا.؛ اميني، ف.؛ قرشي، س.، 

——— 
1 Ongoing monitoring 

هاي خوزستان با در آبTenualosa ilisha جمعيت ماهي صبور 
مجله علمي شيلات ايران، ، RAPDاستفاده از روش مولكولي 

  . 31-44، سال هفدهم، صفحات 1شماره 
 ماهي صيد وضعيت و رشد پارامترهاي تخمين. 1385 ،.ل رومياني،
 آزاد دانشگاه ارشد، كارشناسي نامهپايان خوزستان، استان در صبور
 صفحه.  122 اهواز، تحقيقات و علوم واحد
 65 آمارشيلاتي، سالنامه چهكتاب آمار، اداره. 1392 ايران، شيلات سازمان
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