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  دهيچك
آبادان  مناطقدر خليج فارس ( يسنگسر معمول يماهقرابت ژنتيكي دو جمعيت از منظور بررسي به

 E"25/56( آباداننمونه از  14تعداد  استفاده گرديد. AFLPمولكولي  ياز نشانگرهاو بندرعباس) 
 N "56/13و  E"73/19 '27 °56 ( بندرعباس نمونه از 11و  )N "97/22 '98 ○29و  °48 51'
با استفاده از شش تركيب آغازگر  يازدهيباند قابل امت 410در مجموع  آوري شد.جمع )°27 18'

EcoRI/MseI ي). درصد باندهادرصد 46/21( عدد از آنها چند شكل بودند 88ه شد كه مشاهد 
بود. مقدار  درصد 18/68و در ايستگاه بندرعباس  64/88چند شكل در ايستگاه آبادان 

كه  محاسبه شد )222/0(ايستگاه بندرعباس  شتر ازيب )330/0(تي در ايستگاه آبادان يهتروزيگوس
ماتريكس فاصله ژنتيكي براساس  طي و اكولوژيك نسبت داد.توان به شرايط محي علت آن را مي

ك يدرخت فيلوژني  نشان داد. 112/0ستگاه مورد مطالعه را ين دو اي، فاصله ژنتيكي بNeiضريب 
پراكنش محدود تخم و لارو سنگسر  ةكنندانيت را نشان داد كه بيدو جمع ييواضح از جدا يالگو

ن گونه با فاصله يا يپراكنش ين الگويباشد. همچنيممناطق آبادان و بندرعباس در  يمعمول
بين مناطق آبادان و ن گونه يا ين بود مخزن ژنيا داشت كه بيانگر يهماهنگ كاملاً ييايجغراف

با توجه به فاصله ژنتيكي و نمودار حاصل از  بندي نهايي،درجمعست. يكنواخت نيبندرعباس 
هاي  توان اظهار داشت كه نمونهيديگر جدا بوده و مها از يكجمعيت ،بين دو ايستگاه PCAآناليز 

  ايستگاه آبادان و ايستگاه بندرعباس دو جمعيت جدا از هم هستند.
  

 ،Pomadasys kaakan ،يسنگسر معمول، يكيژنت ينگار، انگشتAFLP :كليد واژگان
  .ج فارسيخل
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  مقدمه

1 ينشانگر مولكول
AFLP توسعه  يهاكياز تكن يكي

ك يلوژنتيو روابط ف يكيژنت ينگارافته در انگشتي

بر  ين نشانگر مبتنيا. (Vos et al., 1995) است

2 مراز بودهيپل يارهيواكنش زنج
(PCR) از  يقيو تلف

RFLP يهاروش
RAPD و 3

باشد كه نواقص آنها  يم 4

. (Liu and Cordes, 2004) ه استرا برطرف كرد

ن است كه بدون هرگونه يا AFLPنشانگر  يت اصليمز

از  يادي، تعداد زDNA يف بازياز رد ياطلاعات قبل

ت يقابل ،ديل آمياكريك ژل پليتنها در  چندشكل يباندها

 .(Okumus and Ciftci, 2003) كننديدا ميپ يازدهيامت

 داراي AFLPديگر،  مولكولي ماركرهاي با مقايسه در

 تفكيك قدرت تكرارپذيري، با ارتباط در بالايي عملكرد

 PCRدر واكنش  آناليز قابل ماركرهاي زياد دتعدا و بالا

  ).Yarmohammadi et al., 2011باشد (مي

 Pomadasysسنگسر معمولي با نام علمي ماهي 

kaakan (Cuvier, 1830) هاي تجاري در  يكي از گونه

و  (Valinassab et al., 2006)باشد  خليج فارس مي

 پراكنش آن در اقيانوس هند از شرق آفريقا به سمت

د در نشمال تا سريلانكا و به سمت جنوب تا كوئينزل

 .(Smith and Mckay, 1986)استراليا گزارش شده است 

هاي ساحلي كه در آب وابسته به بستر استاين گونه 

مچنين كند. ه اي و گلي زيست ميآلود با بستر ماسهگل

ها يافت اي و مصبماهيان جوان در مناطق صخره

صيد سالانه  .)AL- Abdessalaam, 1995(شوند  مي

تن  1154هاي استان بوشهر از سنگسر معمولي در آب

كاهش يافت  2007تن در سال  748به  1998در سال 

                                                           

1. Amplified Fragment Length Polymorphism 

2. Polymerase Chain Reaction 

3. Restriction Fragment Length Polymorphism 

4. Random Amplified Polymorphic DNA 

(Fakhri et al., 2011). ر اين گونه همچنين كاهش ذخاي

تن در  153به  1982تن در سال  318از ي كويت هادر آب

  .(Al-Husaini et al., 2002)  گزارش شده است 1999سال 

 يمهم تجار يها گونه يبر رو يكيمطالعات ژنت

ر مورد ذخاي يو بازساز يلاتيدار شيت پايريمد يبرا

در  AFLPنشانگر  .(Han et al., 2009)باشد  يماز ين

بسياري از آناليزهاي ژنتيكي از قبيل سيستماتيك 

مولكولي، شناسايي هيبريدها و نژادها، تنوع ژنتيكي 

تهيه نقشه ژنومي در  و ختار جمعيتها، آناليز سا گونه

 Faghih) ماهيبسياري از موجودات دريايي از قبيل 

ahmadani, 2011; Habibi, 2009; 

Yarmohammadi et al., 2011; Pouryosefi, 

 ، صدف(Wang et al., 2004)، ميگو (1385

(Lallias et al., 2007)  خرچنگ و(Xu et al., 

ان از نشانگرهاي در ايراستفاده شده است.  (2011

در بسياري از مطالعات تنوع ژنتيكي  AFLPمولكولي 

 وبرون  ازون يايراني، تاسماه تاسماهي انيماهبر روي 

 ابريشم كرم ژاپني هايساير موجودات از قبيل لاين

ن نشانگر يا يبالا يكارآمد كه بيانگرايران استفاده شده 

 ;Faghih ahmadani, 2011; Habibi, 2009) است

Yarmohammadi et al., 2011; Pouryosefi, 

مولكولي  ينشانگرهادر خارج از كشور . (2006

AFLP ها از گونه ياريبس يكيدر مطالعات تنوع ژنت

پرنده و آزاد  ياه، ماهيس يايم دريس ر استورژن،ينظ

 Congiu et)قرار گرفته است  ياطلس مورد بررس يماه

al., 2002; Ludwig, 2008; Gwo et al., 2008) .  

كاهش به  توانيماز ضروريات انجام اين مطالعه 

نوع ژنتيكي و عدم ثير آن بر روي تأذخاير اين گونه و ت

تا ضمن  دكراشاره هاي احتمالي آگاهي از جمعيت

آتي  هايو تهديد شدن وضعيت ذخاير، از خطرهاروشن

 ،و احتمال انقراض كه براي اين جانوران متصور است
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ينه تكثير و پرورش مصنوعي را به د و زمكنپيشگيري 

ن يبنابرابرداري اقتصادي از آن فراهم نمايد. منظور بهره

و  يكيلوژنتيروابط ف يمطالعه حاضر با هدف بررس

ن ييتعج فارس و يدر خل يسنگسر معمول يكيتنوع ژنت

 ها گونه ييشناسادر  AFLPقابليت نشانگر مولكولي 

  انجام شد.

 

  هامواد و روش

از  يسنگسر معمولبالغ نمونه  14ق، تعداد ين تحقيدر ا

در ) N "97/22 '98 °29و  E"25/56 '51 °48 آبادان (

 E"73/19بندرعباس (نمونه از  11استان خوزستان و 

از در استان هرمزگان ) N "56/13 '18 °27و  °56 27

لات ياداره كل شهاي صيدگاه يد تجارتيه صيمحل تخل

 يگرم از باله دم 5تا  3). مقدار 1شد (شكل  يآورجمع

شگاه مركز يت و به آزمايدر الكل مطلق تثب يماه

ج فارس واقع در بوشهر يخل يهاطالعات و پژوهشم

  منتقل شد.

 CTAB با استفاده از روش  DNAاستخراج 

(Jaferian et al., 2010)، ها، وسيله شكستن سلولبه

هاي كربن از اسيدهاي ها و هيدراتجدا كردن پروتئين

 70با اتانول  DNAكلئيك و در نهايت رسوب دادن نو

صورت گرفت. براي تعيين كميت و كيفيت  درصد

DNA هاي اسپكتروفتومتري استخراج شده، از روش

)WPA مدل ،UV1101(  و الكتروفورز روي ژل آگارز

 )Power supply EV200، مدل Cleaver( درصد 1

و  Vosبراساس روش  AFLPاستفاده گرديد. واكنش 

با اندكي تغييرات براساس روش  )1995( مكارانه

هاي خليج فارس شده در مركز مطالعات و پژوهشبهينه

  انجام گرديد.

  

  

  
  برداري شده در سواحل شمالي خليج فارسهاي نمونهموقعيت ايستگاه 1شكل 

 

  



 1391ن ، زمستا1 ة، شمار1ة دور  ________________________________________________ علوم و فنون شيلات

 

30 

DNA ) واحد از هر 10نانوگرم) با  300ژنومي 

اخته شده س MseIو  EcoRIهاي برشي كدام از آنزيم

مورد هضم كشور فرانسه  Fermentasتوسط شركت 

آنزيمي قرار گرفتند. به منظور هضم كامل ژنوم، محلول 

درجه و دو  37واكنش به مدت دو ساعت در دماي 

درجه قرار گرفت كه به ترتيب  65ساعت در دماي 

 MseIو  EcoRIهاي بهترين دما براي عمل آنزيم

 EcoRIهاي برشي آنزيمباشد. سپس دو نوع آداپتور  مي

درجه به  22ساعت در دماي  12در مدت  MseIو 

نومي اتصال يافت. ژ DNAانتهاي قطعات برش خورده 

طي دو مرحله تكثير پيش انتخابي و تكثير قطعات 

با  اي پليمرازانتخابي انجام گرفت. واكنش زنجيره

در مرحله  Corbett Researchاستفاده از دستگاه 

 30درجه  94چرخه شامل،  25با  ابيتكثير پيش انتخ

ثانيه  60درجه به مدت  72ثانيه و  60درجه  56ثانيه، 

-'E01=5 با تركيببا استفاده از آغازگرهايي 

GACTGCGTACCAATTCA-3' و M02=5'- 

GATGAGTCCTGAGTAAC-3'  كه با آداپتورها

 3'مكمل بوده و يك نوكلئوتيد اضافي در انتهاي 

)MseI+C  وEcoRI+A (انجام گرفت. ،د دارندخو 

در مرحله دوم تكثير، محصولات حاصل از تكثير پيش 

رقيق شده و در واكنش تكثير  5:1انتخابي به نسبت 

انتخابي با سه نوكلئوتيد انتخابي استفاده گرديد. 

براي  C°94دقيقه در دماي  3ل هاي حرارتي شام چرخه

چرخه با دماي  30واسرشته كردن اوليه و پس از آن 

درجه به  72ثانيه و  30درجه  65ثانيه،  30درجه  94

چرخه اوليه دماي اتصال  12دقيقه كه در  2مدت 

هاي  كاهش يافت و چرخه C°1آغازگر به ميزان 

ثابت شد و در نهايت به  C°54مانده در دماي باقي

مراحل درجه قرار گرفت.  72ثانيه در دماي  30مدت 

آنها در  يازگر كه توالجفت آغ 6تكثير انتخابي با استفاده از 

  .(Tang et al., 2004) آمده است، انجام شد 1جدول 

 

آغازگرهاي تكثير انتخابي و توالي نوكلئوتيدي آنها  1جدول 
(Tang et al., 2004)  

 آغازگرهاي تكثير انتخابي توالي نوكلئوتيد

GACTGCGTACCAATTCA AG 
E-AAG/M-CAC 

GATGAGTCCTGAGTAAC AC 

GACTGCGTACCAATTCA GC 
E-AGC/M-CAT 

GATGAGTCCTGAGTAAC AT 

GACTGCGTACCAATTCA AG 
E-AAG/M-CCG 

GATGAGTCCTGAGTAAC CG 

GACTGCGTACCAATTCA CA 
E-ACA/M-CAC 

GATGAGTCCTGAGTAAC AC 

GACTGCGTACCAATTCA CT 
E-ACT/M-CAT 

GATGAGTCCTGAGTAAC AT 

GACTGCGTACCAATTCA GC 
E-AGC/M-CCG 

GATGAGTCCTGAGTAAC CG 

  

- محصولات حاصل از تكثير انتخابي بر روي ژل پلي

 50وات و دماي  80در شرايط  درصد 6اكريل آميد 

،  DNA sequencing gelدستگاه( درجه الكتروفورز

آميزي گرديد. پس از الكتروفورز، رنگ )Bio Radمدل 

 و از الگوي نواري به ژل به روش نيترات نقره انجام شد

صورت ها به امتيازدهي باند. شدبرداري دست آمده عكس

صفر و يك به ترتيب براي عدم وجود باند و وجود باند 

 نمودار ومنظور آناليزهاي آماري بهصورت گرفت. 

PCA افزاراز نرمGenAlex Version 6  (Peakall 

and Smouse, 2005) وPopGene  (Yeh et al., 

 اي كه نشانتجزيه و تحليل خوشه استفاده شد. (1999

 Hierarchicalقرابت افراد است، براساس روش  ةددهن

Cluster افزار در نرمSPSS Version 16 .انجام شد  
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  جينتا

تركيب آغازگر به كار رفته در اين تحقيق در مجموع  شش

باند آن چند  88باند قابل امتيازدهي توليد كردند كه  410

هر جفت  وسيلهبهشكل بودند. تعداد نوارهاي توليد شده 

هاي چند  و تعداد نوار 90تا  49زگرهاي مورد استفاده از آغا

عدد متغير بود. ميانگين تعداد باندهاي  19تا  6شكل از 

و درصد باندهاي  33/68امتيازدهي شده در هر جفت پرايمر 

  محاسبه شد. 46/21چند شكل 

-E-AAG/Mو  E-AGC/M-CCGتركيب آغازگرهاي 

CAC و 2/32م (ترتيب بيشترين درصد پلي مورفيس به (

 هاي مورد مطالعه نشان دادند) را در جمعيت24/12كمترين (

درصد . در مجموع با توجه به ميزان باند توليد شده، )2(شكل 

و در ايستگاه  64/88در ايستگاه آبادان چند شكل  يباندها

تي در ي. مقدار هتروزيگوسبود درصد 18/68بندرعباس 

 222/0ندرعباس و در ايستگاه ب 330/0ايستگاه آبادان 

 ماتريكس فاصله ژنتيكي براساس ضريب ني محاسبه شد.

(Nei, 1987) ، ستگاه مورد مطالعه ين دو ايبفاصله ژنتيكي

ن مقدار فاصله ژنتيكي ينشان داد كه با توجه به ا 112/0را 

  .كردك يگر تفكيكديها را از تيتوان جمعيم

بندرعباس هاي ايستگاه آبادان و ايستگاه  نمونه PCAنمودار 

ها هاي كاملاً مجزا قرار داد. عدم همپوشاني ايستگاهرا در گروه

). درخت 3دهندة فاصله ژنتيكي بين آنهاست (شكل نشان

هاي  ، نمونهHierarchical Clusterفيلوژني براساس روش 

آوري شده از ايستگاه آبادان و ماهي سنگسر معمولي جمع

  ).4(شكل بندرعباس را كاملاً از هم تفكيك كرد 

  

  

  
  E-AGC/M-CCGژل الكتروفورز توليد شده توسط تركيب آغازگرهاي  2شكل 

)Pop1  بيانگر ايستگاه آبادان وPop2  بيانگر ايستگاه بندرعباس است) ماركر مورد استفاده(100 bp DNA Ladder)  1000تا  100در محدوده 

  كيلوباز بوده است
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  )Pop2و ايستگاه بندرعباس  Pop1برداري (ايستگاه آبادان هاي نمونهي ايستگاهبرا PCAنمودار حاصل از آناليز  3شكل 

  

  
  اندازراه برداري خودبار نمونه 1000حاصل از  هاي مناطق آبادان و بندرعباس اي براي تمام نمونهنمودار خوشه 4شكل 

  استدهندة فواصل ژنتيكي مقياس بالاي درخت نشان 

  

  بحث

 يهااست كه تمام ويژگي ينشانگر AFLP يك مولكوليتكن

يك نشانگر مولكولي مناسب، غير از همبارز بودن را 

سم بالايي كه تشخيص مورفيست، اما به علت پليدارا

در مواقعي كه روابط نزديكي وجود  بخصوصدهد،  مي

 ,.Bonin et al)باشد  دارد، از كارآمدترين نشانگرها مي
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گاه برش جهت كه فقط جاي RFLP. در مقايسه با (2005

، نوكلئوتيد انتخابي شوداستفاده مي DNAتفاوت در توالي 

جايگاه  پس ازمورفيسم امكان شناسايي پلي AFLPدر 

كند. همچنين اين روش ظرفيت  فراهم ميز ينبرش را 

 RFLPاي بيشتري را نسبت به هاي نقطهشناسايي جهش

در  AFLP كين تكنيهمچن .(Vos et al., 1995)داراست 

يط اتصال شديدتر كه قابليت تكثير بهتر را تضمين شرا

از  .(Folkertsma et al., 1996)شود  كند، انجام مي مي

نسبت به  يشترينان بيب اطمياز ضر يمولكول يها آنجا كه داده

 ييو شناسا هاتيك جمعيتفك براي يشناسختير يها داده

 يهاچون تفاوت يو از طرف برخوردارند يكير ژنتذخاي

 يهر موجود ناش ير ژنومياز ذخا يولوژيزيو ف يلوژمورفو

و روابط  يكيتنوع ژنت يل بررسين دليشود، به هم يم

ت به ين افراد داخل جمعيز بيها و نتين جمعيدر ب يكيلوژنتيف

 Sivasundar) است يضرور يطيط محيرات شراييل تغيدل

& Biemann, 2005).  

Freeland  عاتمطالدر ان داشت كه يب 2005در سال 

 انيآبز مختلف پراكنش يهادر گونه يمولكول ياكولوژ

ت يجنس عاملن مطالعه يدر ا يول است وابسته به جنس

مد نظر قرار نگرفته  (P. kaakan)ماهي سنگسر معمولي 

در اين ماهي  دليل اين امر ناشي از آن است كه اولاً ؛است

در  و ثانياً ندارد و پراكنش ثيري در مهاجرتجنسيت تأ

 دبرداري باينمونه اكولوژي مولكوليعات مربوط به مطال

صورت نتايج دچار اشكال  در غير اين تصادفي باشد كاملاً

  .(Salari-Aliabadi et al., 2009) شدخواهد  ياساس

تنوع  يستگاه آبادان دارايا يها نمونهن پژوهش، يدر ا

ن امر يكه ا ستگاه بندرعباس بودينسبت به ا يشتريب يكيژنت

به علت متفاوت بودن  يكيژنت يهابروز تفاوت ند بيانگرتوا يم

 يل وجود خورهاين منطقه از قبيك ايات اكولوژيخصوص

كند  يم ينيبشيت پيك جمعيژنت يتئور يمتعدد باشد. از طرف

را در سطح  يكيتنوع ژنت ل دارنديبزرگتر تما ياهتيكه جمع

ن ين، ايبنابرا (Zhao et al., 2007)دارند  نگه يبالاتر

از سنگسر  يبزرگتر يهاتيز وجود دارد كه جمعياحتمال ن

  در منطقه آبادان وجود داشته باشد. يمعمول

يني از اختلاف ژنتيكي سطح پاي ماهيان دريايي معمولاً

به دليل پتانسيل پراكنش تخم، لارو پلانكتوني يا مرحله 

بلوغ به همراه عدم وجود سدهاي فيزيكي براي پراكنش 

 Hewitt, 2000; Yu)دهند نشان ميرا وار بين مناطق همج

et al., 2010). ييعلاوه بر توانا يگونه سنگسر معمول 

ك يپلاژ يلاروهاتخم و با دارا بودن  ،نابالغ يشنا يبالا

ن يد كند. اما برخلاف اييرا تأ يپراكنش ين الگوياتواند  يم

سنگسر  ير ژناد كه ذخاين پژوهش نشان ديج اينتاه، يفرض

ه و كنواخت نبوديج فارس به صورت ير خلد يمعمول

 كوچك وجود دارد يياياس جغرافيپراكنش لاروها در مق

ريزي اين امر برگشت ماهيان بالغ و تخمدليل  كه احتمالاً

ك يدرخت فيلوژني  ياز طرف .است در نواحي والديني

 كاملاً ييايرا نشان داد كه با فاصله جغراف واضح يالگو

 ييايل فاصله جغرافيبه دل يكيژنت ييجدادارد.  يهماهنگ

افتد كه پراكنش  يماتفاق  يوسته زمانيت پيك جمعيدرون 

 .(Yu et al., 2010)ا لاروها محدود شود ي هاتخم

ل يبه دل ن گونه احتمالاًيا يو لاروها هان، تخميبنابرا

 يشناسانوسياق يكيزيف يهاسميگونه و مكان يرفتار يالگو

ماندن تخم و لاروها يمانند. باق يم يباق يزيدر مناطق تخمر

 ييجدا يل برايك دليبه عنوان  يزيدر مناطق تخمر

گزارش شده است  Gadus morhuaدر گونه  يكيژنت

(Pogson et al., 2001) .ستگاه بندرعباس و آبادان يدو ا

گر فاصله دارند و تماس دو يكديلومتر با يش از نهصد كيب

رسد كه  يمد به نظر يده مهاجرت بعيق پديت از طريجمع

 يان ژنيوجود جر بيانگرز يج حاضر نيل نتايه و تحليتجز

  . استن دو منطقه يان اين ماهيكم ب
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ك دارند كه يپلاژ يلاروها يياياز موجودات در ياريبس

ع ياس وسيدر مق ييايدر هايانيه جريوسله توانند ب يم

آب در  يچرخش عموم .(Han et al., 2009)ابند يپراكنش 

ه باشد بيم 1از تراكم يان ناشير جريثأفارس تحت ت جيخل

 فارسجيعمان پس از ورود به خل يايدر يهاكه آب يطور

ر خود را يسپس مس كنند،مي يشرويتنها تا سواحل بوشهر پ

و  كننديم يج فارس طيخل يسواحل جنوب يسوه ب

اين عامل  .دنرسنميا آبادان يچگاه به سواحل خوزستان يه

ماهي  يان بالغ و لاروهايپراكنش ماه در مهاجرت و

كه به عنوان  يطوره ثر باشد بؤتواند ميسنگسر معمولي م

سر معمولي ت سنگيجمع ييباعث جدا يكيزيك سد في

 ,Kampf & Sadrinasab)ه است آبادان از بندرعباس شد

2006).  

با توجه به فاصله ژنتيكي بين دو ايستگاه مورد 

و  (Nei, 1987)ني ) براساس ضريب 112/0مطالعه (

ها را از توان جمعيتمي PCAنمودار حاصل از آناليز 

هاي ايستگاه  د و بيان داشت كه نمونهيكديگر تفكيك كر

ندرعباس دو جمعيت جدا از هم آبادان و ايستگاه ب

گونه كه بيانگر مرز جمعيت، گونه و زيرارقامي  .نددار

ت است اعداد مشخصي نيستند و در منابع مختلف متفاو

 25/0جمعيت، بين  25/0فاصله كمتر از  است و معمولاً

به عنوان گونه جديد  75/0زيرگونه و بيش از  75/0تا 

  .(Norouzi, 1386)شوند مطرح مي

 يكيز ژنتيآنالج پژوهش حاضر نشان داد كه ينتا

 يك روش مناسب براي AFLP يك مولكوليبراساس تكن

شد و از آنجا با يمك در سطح گونه يلوژنتيروابط ف يبررس

 ياز تاكسونوم يبه اطلاعات قبل يك مولكولين تكنيكه ا

 ياريبس يكيلوژنتيتواند در مطالعه ف يماز ندارد، يموجود ن

  رد.ياز موجودات مورد استفاده قرار گ

                                                           

1. Density Driven current  

  يتشكر و قدردان

 ييايدانشگاه علوم و فنون در ين پژوهش با همكاريا

 رسج فايخل يهاخرمشهر و مركز مطالعات و پژوهش

 تماماز ج فارس بوشهر انجام شده است. يدانشگاه خل

 ،نمودند ياريق ما را ين تحقيل ايكه در اجرا و تكم يافراد

  م.يينمايم يتشكر و قدردان
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Abstract: Twenty five individuals of Javelin grunter, Pomadasys kaakan, 

collected from Abadan (29° N and 48° E) and Bandar Abbas (27° N and 56° 

E) stations along the Persian Gulf, was analyzed for relationship between 

two populations of this species, using Amplified Fragment Length 

Polymorphism (AFLP). A total of 410 putative loci were detected by six 

primer combinations, 88 of which were polymorphic (21.46%). The 

proportion of polymorphic loci in the Abadan and Bandar Abbas stations 

was calculated 88.64 and 68.18%, respectively. Average of heterozygosity in 

the Abadan (0.330) was higher than Bandar Abbas (0.222), which may be 

correlated with the environmental and ecological conditions of these 

stations. Nei’s genetic distance for the two populations was estimated 0.112. 

The phylogenetic tree revealed a clear distinction line between the two 

populations, supporting that dispersal of eggs and larvae in the Persian Gulf 

is spatially restricted. Pattern of isolation by distance was observed in this 

species, indicating that the gene pool of P. kaakan in the Persian Gulf was 

not homogeneous. The results also showed that AFLP is a potent technique 

for genetic fingerprinting and species identification. 

 

Keywords: AFLP, Genetic fingerprinting, Javelin grunter, Pomadasys 

kaakan, Persian Gulf 


