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شیلات مجله   
87 پاییز،  سوم، شماره                                                                                                                                                                                  سال دوم  

  

   خزریبررسی ساختار ژنتیکی جمعیت گاو ماهی
 Eichwald,1831)  Neogobius caspius(روش در حوضه جنوبی خزر به  

 PCR-RFLP   
 

   ،1 پرگل قوام مصطفوی،2، سهراب رضوانی1الهه قطب رزمجو
  3 و محمد پورکاظمی1سید محمد رضا فاطمی

  المللی ماهیان خاویاری، رشتتحقیقات بین انستیتو3یران، مؤسسه تحقیقات شیلات ا2 ، واحد علوم تحقیقات تهران، گروه بیولوژی دریا-دانشگاه آزاد اسلامی1
Email:razmjoo_elahe@yahoo.com  

  چکیده
بدین ، دهداین ماهی غذای عمده ماهیان خاویاری را تشکیل می .باشدگاوماهی خزری منبع غذایی مهمی در دریای خزر می

 نمونه گاو 135 تعداد .مورد بررسی قرار گرفت PCR-RFLPساختار ژنتیک جمعیت گاوماهی خزری با استفاده از روش  جهت
  باشد،  ه جنوبی دریای خزر که شامل سواحل انزلی، چالوس و بندرترکمن میض منطقه در طول ساحل حو3ماهی خزری از 

 tRNA,2 هایژن ،b موعه ژن سیتوکرومجکه مربوط به توالی نوکلئوتیدهای م ت پرایمرف با استفاده از یک ج.آوری گردیدجمع
نتایج  مورد استفاده قرار گرفت PCRانتخاب و جهت   ژنوم میتوکندری که از چند گونه ماهی بدست آمده بود،D-loopناحیه  و

های  از آنزیمRFLPها بدست آمد که جهت انجام آنالیز  از نمونهbp700 حدود PCR محصول بدست آمده نشان داد که
ALUI ،ALW26 ،BSeNI ،DraI ،MboI ،RsaI، TasI ،HincII ،BSURI ،Bsh12851 ،HinII و BSu15I برای 

این . آمیزی نیترات نقره مشاهده گردیداکریل آمید و رنگژل پلی الگوهای هضم آنزیمی با.  استفاده شدPCRهضم محصول 
های فوق در گاوماهی آنزیممورفیسم با استفاده از توان گفت که پدیده پلی این اساس می بر. ها مشابه بودالگوها برای تمام نمونه

  .خزری قابل مشاهده نبوده و جمعیتی قابل جداسازی تشخیص داده نشد
  

   PCR،RFLP، گاوماهی خزری، ژنتیک جمعیت، دریای خزر : کلیدیهای واژه
  

  مقدمه
 تنها )Gobiidae(تعداد اعضای خانواده گاوماهیان 

گاوماهیان در سرتاسر . اندکی کمتر از کپور ماهیان است
شوند به   شور یافت می آبجهان هم در آب شیرین و هم
ها به راحتی قابل تشخیص  رغم انتشار وسیع و وفور گونه

  .)3 (هستند
شود که   گونه و زیر گونه یافت می19در دریای خزر 

ها از  ولی بیشتر گونه، جنس از گاو ماهیان تعلق دارند5به 
به متعلق  گونه 14 هستند، که حدود Neogobiusجنس 

از جمله گونه متعلق به این جنس،  .باشند این جنس می
Neogobius caspius که بومی دریای خزر )2( است 

های کفزی این دریاچه به  است و یکی از مهمترین گونه
 شور  لب همچنین این گونه ساکن آب.رود شمار می

 از گاوماهیان، ماهیان .شود باشد و وارد آب شیرین نمی می

ش نظیر تاسماهیان، ماهی سوف و سایرین تجاری با ارز
تاسماهی و فیل ماهی در میان ماهیان  .کنند تغذیه می

. کنندها از گاوماهیان تغذیه میخاویاری بیش از سایر گونه
رسد، متر می سانتی90 تا 50ماهی بطول که تاس زمانی

از لحاظ وزنی  را  درصد غذای آنها 70 تا 38گاوماهیان 
 Grinm اس گزارشهمچنین براس. )7( دهندتشکیل می

 زندگی آنها به دریای خزر ارتباط هک خزندگانی، )1878(
کنند  ویژه مارهای آبی نیز از گاوماهیان تغذیه میهدارد ب

در خزر میانی و جنوبی در هنگام صید ماهیان  .)1(
شوند که برای  های بزرگ گاوماهی صید میاقتصادی نمونه

  .)2( گیرند قرار میتفاده تولید آرد ماهی مورد اس
توسعه نشانگرهای ژنتیکی، انقلابی بزرگ در بررسی 

با استفاده از . ژنتیک جانوران بوجود آورده است
 کشف تنوع ژنتیکی در ژنوم جانوران DNA نشانگرهای
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 و همکاران الهه قطب رزمجو                                                                                           87 پاییز، سوممجله شیلات، سال دوم، شماره 

نشانگرهای ژنتیک جمعیت در جامعه . امکان پذیر شد
  :آبزیان شامل

ALLozymes ،Mitochondrial DNA ،RFLP، 
RAPD ،AFLP ،Microsatellite وSSCP باشد می 

 در تحقیقات آبزیان، DNA نشانگرهای ستفاده ازا .)15(
تنوع ژنتیکی، همخونی، تعیین والد، تعیین هویت و ترسیم 

 های آبزیان امکان پذیر ساختونهنقشه ژنتیکی را برای گ
مورفیسم طولی قطعه محدود  یا پلیRFLPنشانگر . )15(

های مولکولی مورد استفاده قع یکی از تکنیکشونده در وا
  . باشد می

 براساس توانایی اندونوکلئازهای RFLP آنالیز
 بنا نهاده DNAمحدودکننده در شناسایی توالی خاص 

ای درون توالی موجب عدم نقطه یک جهش. شده است
 در آن DNAتوانایی شناسایی آنزیم و قطع نشدن رشته 

  .)4 (گردد نقطه می
 قدرت تشخیص آن RFLPهای مهم آنالیز از مزیت

عنوان یک تکنیک مطمئن برای باشد و به همین دلیل به می
ها مطالعات سیستماتیک و تعیین نشانگرهای ژنتیکی گونه

 DNA .ها توسعه یافته استو همچنین آنالیز جمعیت
ها در خارج از هسته و درون میتوکندریایی در یوکاریوت

 تا 5 که به سبب دارا بودن )9 (شود میتوکندری یافت می
مولکول ای به هستهDNA  برابر متاسیون در مقایسه با10

های خویشاوندی ساعت تکامل معروف است و در بررسی
 در mtDNA .شناسی کاربرد وسیع دارندو جمعیت

 ژن 22 حاوی کهکند   ژن را حمل می37داران حدود مهره

tRNAs ،2 ژن rRNAs ژن 13 و mRNAsد  که ک
  ).11(باشند  ها میکننده پروتئین

هدف تحقیق حاضر، بررسی ساختار ژنتیـک جمعیـت         
در طـول سـواحل      )گاو ماهی خزری  ( N.caspiusگونه  

و گلـستان   ) چالوس(، مازندران   )بندر انزلی (مناطق گیلان   
روش  بــه خــزر دریــایدر حوضــه جنــوبی) بنــدرترکمن(

PCR-RFLP بـین   به عبارتی بررسی تفاوت     یا ،باشد  می 
  . می باشدذکر شدهجمعیت این گونه در مناطق 

  
  هامواد و روش

 1385 نمونه گاوماهی خزری صید شده طی بهار 135
    از سواحل جنوبی دریای خزر در 1386تا تابستان 

و )  نمونه50(مازندران )  نمونه35(های گلستان استان
 که شامل ابزار صیدبه وسیله چندین )  نمونه50(گیلان 

 آوریپره، تور سالیک و تور ترال بوده است جمع تور
  .)1 شکل( ندشد

ها جهت انجام مراحل آزمایش در الکل سپس نمونه
 درصد قرار داده شده و به آزمایشگاه 96اتانل 

بیوتکنولوژی پژوهشکده اکولوژی خزر واقع در ساری 
 از روش DNA در این بررسی، استخراج .منتقل گردید

  .از باله گاوماهی خزری استفاده شد، )14(فنل کلروفروم 
سدیم دو  (STEدر این روش باله در بافر استاندارد 

 ساعت 24مدت  بهKبه همراه پروتئیناز ) دسیل سولفات
سازی با استفاده از فنل و کلروفرم خالص سپس هضم و

 در ، با الکلDNAپس از رسوب و شستشوی . شدانجام 
  .آب مقطر حل گردید

  

  
  برداری نشان داده شده است نمونه  جنوبی دریای خزر و موقعیت مناطقحوزه -1 شکل

www.SID.ir



Arc
hi

ve
 o

f S
ID
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ترتیب با استفاده  استخراجی بهDNAکمیت و کیفیت 
در ( )Biophotometrمدل (از دستگاه اسپکتروفتومتر 

 و الکتروفورز افقی ژل )نانومتر 280 تا260 طول موج
  .آگارز تعیین  گردید

یین تنوع ژنتیکی در جهت تع :ای پلیمراز واکنش زنجیره
گاوماهی خزری از یک جفت پرایمر برگرفته از مقاله 

 که مربوط به توالی نوکلئوتیدهای مجموعه ژن )10(
 ژنوم D-loopو ناحیه   tRNAژن b، 2سیتوکروم 

استفاده  های زیر طراحی شده بودندمیتوکندری که از ماهی
  .شد

1-(Tzeng, 1992)  Crossostoma lacustre ، از
جویبارهای تند آسیای  باشد و درواده سگ ماهیان میخان

  .جنوبی سازگاری یافتند
2-(Cheng, 1994)  Cyprinus carpio ، کپور

   . از کپور ماهیانمعمولی
3- (Zardoya, 1995)  Oncorhynchus mykiss ،

   .ین کمان از خانواده آزاد ماهیانآلای رنگقزل
4-Polypterus ornatipinnis (Naok, 1996)   ،

  .باشندبیچرها، از شعاع بالگان می
  : پرایمر مورد نظر عبارت است از جفتتوالی

R: D2  (5'-CCGGAGTATGTAGGGCA TTCTCAC-3') 
F: CY1(5'-YYTAACCRRGACYAATGACTTGA-3') 

 دستگاه  میکرولیتری50 در حجم PCRواکنش 
در ) Ato-q-Server(، مدل Qntabiotecترموسایکلر 

واسرشته شدن ( دقیقه 5 درجه برای 94های دمایی، سیکل
 45 درجه 54، )واسرشته شدن( ثانیه 45 درجه 94، )اولیه

 چرخه 30 ثانیه با تعداد 45 درجه 72، )الحاق(ثانیه 
 دقیقه برای 5 درجه برای 72و یک بسط نهایی ) بسط(

شرایط آزمایشگاهی . گونه گاوماهی خزری انجام گرفت
، mM 3 مصرفی MgCl2استفاده شده شامل غلظت 

dNTP ،mM 4/0،2U Taq DNA polymerase ،
 µM40/ ،Mm PCR Buffer(1x)غلظت هر پرایمر 

DNA5  و میزان غلظتDNA نمونه ng100 بوده 
ای پلیمراز  قطعات تکثیر شده در واکنش زنجیره. است

 DNA آنزیم 47 با استفاده از RFLPبرای انجام آنالیز 
   آنزیم12که تنها ( ،تندآز مورد هضم آنزیمی قرار گرف

 محل برش PCR بر روی محصول، )1جدول مطابق 

، PCR محصول µl4برای این منظور مقدار ). اندداشته
µl1آنزیم و µl3 بافر آنزیم را در یک میکروتیوپ با آب 

اعت درون س 16 رسانده و به مدت µl20مقطر به حجم 
محصول  .گراد قرار گرفت درجه سانتی37بن ماری 

PCRدرصد6 شده روی ژل پلی اکریل آمید  هضم  
) TBE TX اکریل آمید و بافر -بیس . آمید اکریل29:1(

غیر دناتوره در الکتروفورز عمودی بارگیری و سپس ژل 
ژل . آمیزی گردید آماده شده با استفاده از نیترات نقره رنگ

تصویر ژل  . ساعت بارگیری شد4مدت  و به145در ولتاژ 
مدل (ده از دستگاه ژل داکیو منتیشن مورد نظر با استفا

HOEFER-UVIF20 ( تهیه) و اندازۀ ) 3 و 2شکل
  محاسبه گردیدUVIDocافزار قطعات با استفاده از نرم

  .)1جدول (
  

  نتایج
DNA استخراج شده پس از بررسی مقادیر کمی و 

ای پلیمراز مناسب بوده  کیفی آن جهت واکنش زنجیره
 آز استفاده شده DNAزیم  آن47در این بررسی از  .است
 در توالی ژنوم مورد مطالعه ،)1جدول (  آنزیم12تنها 

 12از میان  .محل شناسایی داشته و موجب هضم گردیدند
های مورد استفاده  هیچ یک در نمونه،کنندهآنزیم هضم

در واقع اندازه محصول  .الگوهای متفاوت نشان ندادند
PCRو 3شکل (بود ها یکسان  هضم شده در تمام نمونه 

  ,tRNA  ژنb 2,و بیانگر این است که ژن سیتوکروم ) 2
های  با آنزیمmtDNA مستقر روی D-loop  ناحیهو

مورد استفاده، تنوع ژنتیکی و یا پلی مورفیسم بین افراد 
داخل یک منطقه و یا افراد مناطق مختلف را نشان 

انجام هر گونه آنالیز آماری برای بنابراین دهد،  نمی
 و رسم درخت Haplotype Diversity حاسبهم

افزار گیری از نرمها با بهرهخویشاوندی بین افراد یا گروه
اما نتیجه قابل توجه در  .اختصاصی امکان پذیر نبوده است

 آنچه که پرایمر بر گرفته طبقاین بررسی این بود که بر 
بایست داشت، میبیان می) Chang )2005شده از مقاله 

 جفت باز 2124-2126 حدود PCRحصول اندازه م
 اندازه محصول سیرر اما در این ب،گردیدمشاهده می

PCRهای گاوماهی خزری مناطق مورد  تمام نمونه در
  . جفت باز به دست آمد700 حدود بررسی
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  PCR تعداد قطعات ایجاد شده بر اثر هضم آنزیمی محصولات -1جدول 
  منام آنزی  تعداد قطعات  )bp(طول قطعات 

70 ،110 ،140،180 ،200  5  ALUI 
64،100 ،126 ،410  4  ALW26I 

140 ،160 ،400  3  BSENI 
125 ،145 ،430  4  DRAI 

66 ،184 ،200،250  4  MBOI 
150 ،210 ،340  3  RSAI 

180 ،520  2  TASI 
260 ،440  2  HINCII 

122 ،240 ،318  3  BSURI 
80 ،135 ،485  3  BSH 1285 

310 ،390  2  HIN1I 
177 ،218 ،305  3  BSU15I 

 

  . بر روی ژل پلی اکریل آمید,  MboI  RsaI با آنزیم N. caspius ماهی PCR الگوی هضمی محضول  -3و 2 شکل  
  نطقه بندر ترکمننمونه های م : 16 تا 11نمونه های منطقه چالوس و ستون  : 10 تا 6های منطقه انزلی، ستون  نمونه : 5 تا 1های ستون

  

  بحث
کنفرانس ملل متحد در (  ریو1992اساس کنواسیون  بر

تنوع زیستی عبارت است  )زمینه مطالعه زیست و توسعه
یک ژاز تفاوت بین موجودات زنده در یک مجموعه اکولو

 باشدای درون یک اکوسیستم میو شامل تنوع درون گونه
)13(.  

 منابع طبیعیالمللی حفاظت از گونه و اتحادیه بین
IUCN)( عنوان یکی از سه عامل تنوع ژنتیکی را به
  .)16 (ها بیان کرده است حفاظت از گونهضروری

دانستن ساختار ژنتیکی آبزیان کمک مهمی در بررسـی      
های بررسی ساختار   یکی از راه  . نماید  تنوع ژنتیکی آنها می   

 .باشـد هـا مـی   ژنتیکی آبزیان، استفاده از ژنتیـک جمعیـت       
ای و ساختار جمعیت یکـی      ایی تحولات درون گونه   شناس

از نیازهای اساسی در اعمال مدیریت صحیح بهره بـرداری          
امروزه هدف اصلی آزمایشات ژنتیـک مولکـولی        . باشد  می

 آنالیز ساختار جمعیتی، تنوع ژنتیکی، ارتباطـات        ،در آبزیان 
 ).18( باشـد   بنـدی آنهـا مـی     ای، سیستماتیک و طبقـه    گونه

           بــــا اســــتفاده از پرایمــــر  (PCRول انــــدازه محــــص
                                  بــــرای گونــــه)اســــتفاده شــــده در ایــــن بررســــی

Rinogobius maculafasciatus، 2124-2126 حــدود 
 PCRمحـصول     وزن  در صـورتی کـه     ،باشدجفت باز می  

پرایمر حدود  همان با استفاده از N.caspius برای گونه 
این تفاوت ممکن اسـت بـه       . )10 (باشدز می  جفت با  700

 در ژن مورد مطالعه در Tandom repeadsعلت وجود 
ــه  ــاده کــه باعــث  R.maculafasciatusگون  اتفــاق افت

 بـر عکـس در گونـه        و یا فزایش طول ژنوم گردیده است      ا
N.caspius         هـایی از    در مقایسه با گونه یاد شـده بخـش

و موجـب   ژنوم در مـسیر تکامـل حـذف گردیـده اسـت             
 احتمــالا کــوچکتر شــدن انــدازه ژنــوم شــده اســت و یــا 

اشکالات فنی در مسیر استفاده از پرایمرها پیش آمـده کـه            
این تفاوت را موجب شده است که تعیین توالی محـصول           

PCR          هـای   ناشی از ایـن تحقیـق و مقایـسه آن بـا تـوالی
توانـد باعـث    میGene bank ها درمشابه در دیگر گونه

 از ژنـوم    یای ـدر این بررسی ناحیـه     .شفافیت موضوع شود  
، که مورد مطالعه قرار گرفـت،       خزری  گاوماهی میتوکندری

 بوده اسـت    ,2tRNA و   D-loop، ناحیه   bژن سیتوکروم   
 تنها یـک   هضمی مورد استفادهیها آنزیم12 که هر یک از 

دادند ها را نشان    نوع الگوی الکتروفورزی برای تمام نمونه     

www.SID.ir



Arc
hi

ve
 o

f S
ID

 ...بررسی ساختار ژنتیکی جمعیت گاو ماهی خزری                                                              87مجله شیلات، سال دوم، شماره سوم، پاییز 

عبارت ، به و تنوع نوکلئوتیدی و هاپلوتیپی مشاهده نگردید      
 در گاو ماهی خـزری  mtDNAدیگر این قسمت از ژنوم  

 white و Ovenden  . اسـت طور کامل حفاظت شـده به
طـورکلی در موجـودات دریـایی،       دریافتند که بـه   ) 1990(

 خیلی کم اسـت و فاکتورهـایی مثـل اثـر            mtDNAتنوع  
 محدود و یا مرگ و میرهای فامیلی کـه          شرایط نامناسب و  

افتـد، یکـی از عوامـل بـروز           ای اتفـاق مـی      به دلایل ویـژه   
از آنجـا کـه تعـداد     ).17(باشـد   اختلاف نوکلئوتیـدی مـی    

بازهایی که در این بررسی به طور مـستقیم مـورد مطالعـه             
باشد و با احتـساب تعـداد          جفت باز می   102قرار گرفتند،   

 ژن I،2یتوکروم اکــسید از جفــت بازهــای مجمــوع ژن ســ
tRNA, ــه ) D-loop ،N.caspius) bp 700 و ناحیـــ

 مذکور مـورد بررسـی      هایمجموع ژن  از    درصد 15تقریباً  
هـای مـورد   و تنوع ژنتیکی میان جمعیـت قرار گرفته است  

ــشد  ــشاهده نـ ــی مـ ــوئی.بررسـ ــت )1382(  لالـ       جمعیـ
Barbus capito ــا روش  را در ــزر را بـ ــای خـ      دریـ

PCR-RFLP            مورد مطالعـه قـرار داده اسـت و متوسـط 
تعداد نوکلئوتیدهایی که در این بررسی مورد مطالعه قـرار          

 درصـد   95باشد، در واقـع        می bp 112گرفته است حدود    
 درصــد از کــل ژنــوم 1 و یــا حــدود bاز ژن ســیتوکروم 

میتوکندری در این تحقیق مورد بررسی قرار گرفت و هیچ          
کـه طـی نتـایج بدسـت آمـده          در حالی  تنوعی دیده نشده،  

 در N.melanostomusهــای جهــت بررســی جمعیــت
ــتفاده از روش      ــا اس ــیاه ب ــای س ــت و دری ــه گری دریاچ

mtDNA   ــپ ــتلاف ژنوتی ــود اخ ــاکی از وج ــای ، ح ه
mtDNA   هـای ایـن گونـه در دو منطقـه           ما بین جمعیت

مورد مطالعه بوده است در صورتی که تصور بر این بـوده            
حـدود   N.melanostomusنکـه   است که با توجه بـه ای      

عنـوان یـک گونـه غیـر بـومی وارد            سال است کـه بـه      10
 دریاچه گریت شده است، منشاء آن از دریای سـیاه باشـد           

 در bهمچنـین بررسـی سکانـسینگ ژن سـیتوکروم      ).12(
دریــای N. melanostomus   گونــه،mtDNAژنــوم 

). 19 و   9 (خزر تنوع ژنتیکـی پـایینی را نـشان داده اسـت           
گرهای مولکولی ابزار مناسبی در ارزیابی تنوع ژنتیکی        نشان

های متفاوتی دارند   هر یک از این نشانگرها توانایی      .هستند
کننـد  های مختلفی از ساختار ذخایر را آشـکار مـی         و جنبه 

هـای مختلـف    وسیله تکنیک هبنابراین بسیاری از محققین ب    
ــی   ــی مـ ــایر را بررسـ ــاختار ذخـ ــولی سـ ــدمولکـ . کننـ

Pourkazemi) 1996(،  ســاختار ژنتیکـــی تاســـماهیان 
سواحل جنوبی دریای خزر از جمله جمعیت مـاهی ازون          

 DNA و RFLPهــــا، بــــرون را بوســــیله آلــــوزایم
دار در   امـا عـدم تفـاوت معنـی        ،میتوکندریایی بررسی کرد  

ــل ــی ال ــین فراوان ــا ب ــراکنش 4ه ــایی و پ ــه جغرافی   منطق
لای ها در تشخیص جمعیت به علـت جریـان بـا          هاپلوتیپ

 ـ ژنی بین جمعیت   رفتـه،   کـار هها، حساسیت پـایین روش ب
تعداد کم نمونه و مناسب نبودن ژن مـورد مطالعـه عنـوان             

 D-loopبه نظر وی اختلافات کم در تـوالی ناحیـه            .کرد
ــه  ــاید ب ــول    ش ــه مولک ــت ک ــن اس ــل ای  mtDNAدلی

ــ ــرای مطالعــه فیلــوژنتیکی  ب سیارحفاظت شــده اســت و ب
عیــین تــوالی قــسمتی از ژن مطالعــه ت. باشــدمناســب نمــی

ND5/6             گونـه   5 میزان بالایی از تنـوع تـوالی را در بـین 
دهد و ممکن است این قسمت بـرای        تاس ماهی نشان می   

شـعبانی   .مطالعات جمعیتی و فیلـوژنتیکی مناسـب باشـد        
ــه   ) 1384( ــی دو ناحی ــا بررس  در ND5/6 و D-loopب

ــرون ولگــا و حوضــه   ــست ازون ب ــدری توان روی میتوکن
داری در   ولی اختلاف معنی   ،ی خزر را از هم جدا کند      جنوب

آوری شده در نواحی مختلـف بخـش        های جمع بین نمونه 
تـوان   میدلیل این امر را . جنوب دریای خزر مشاهده نکرد    

نبودن مانع جغرافیایی جهت جداسازی مناطق جنوبی از       به  
های مورد بررسـی شـده و صـید         یکدیگر، تعداد کم نمونه   

  ).8 (نسبت دادده رودخانه تجن از دریا ماهیان محدو
هـای هـضمی مـورد      از آنجایی که با استفاده از آنـزیم       

استفاده در این تحقیق الگوهـای پلـی مورفیـسم یـا چنـد              
 دهنده این حقیقت است کـه     شکلی مشاهده نگردید، نشان   
 طـول  در N.caspiusهـای   اختلاف ژنتیکـی بـین نمونـه      

در تـرکمن واقـع در      سواحل سه منطقه انزلی، چالوس و بن      
ــته و     ــود نداشـ ــزر وجـ ــوبی خـ ــه جنـ ــام حوضـ  تمـ

 از یـک   نظـر موجود در مناطق مـورد   N.caspiusذخایر
 در   کـه   همچنـین ایـن گونـه      .حد تشکیل شدند  جمعیت وا 

،  و بـه علـت     باشـد زمان لاروی دارای زندگی پلاژیک می     
مثـل سـد و   (نبود موانع فیزیکی و زیستی در دریای خـزر          

عث انتقال جمعیـت ایـن لاروهـا بـه          ممکن است با  ) غیره
از  ،شـده باشـد   مناطق مختلف دریای خزر توسـط امـواج         

های به بلوغ رسیده این گونـه هیچگونـه         سوی دیگر نمونه  
مهاجرتی در سال نداشته و تنها حرکـت آن جهـت یـافتن             

 متـری   20-50غذا و یا مهاجرت عمودی که فاصله حدود         
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و کننـد      مـی  و آب و هوا طـی      ی فصل اترا در جهت تغییر   
صـورت ضـمنی در جریـان     همچنین صـید ایـن گونـه بـه        

ی آبزیـان   هـا بـرداری سـایر گونـه     ههای صید و بهر   فعالیت
    تـوان عـدم مـشاهده        مـی . گیـرد دریای خزر صـورت مـی     

آوری شـده را از چنـد         هـای جمـع   مورفیسم در نمونـه   پلی
 و یا   mtDNAهای دیگر   استفاده از ژن  . جهت تفسیر کرد  

هـای  های بیشتر و یـا تعـداد آنـزیم        ز تعداد نمونه  استفاده ا 
  همچنـین  ،تری را نشان دهد   تواند نتایج شفاف    تر می متنوع

ژن مـورد بررسـی، ژن مناسـبی بـرای بررسـی            مکن است   
 و توالی مورد استفاده دچار     نبوده ی خزری جمعیت گاوماه 

گونه موتاسیون در طی دوران تکاملی خـود نگردیـده          هیچ
   .های دیگر نتایج متفاوتی را نشان دهندناست و چه بسا ژ

اگر چه این ژنوم قابلیـت تفکیـک جمعیـت ذخـایر گونـه            
 خزری را از خود نشان نـداده اسـت، امـا نتیجـه              گاوماهی

بارز این تحقیق تفاوت فاحش اندازه طول توالی ژن مورد          
PCR             قرار گرفته با نتیجـه منتـشر شـده توسـط Cheng 

ــه ن ،)2005( ــشان داد ک ــرای    را ن ــوجهی ب ــل ت ــه قاب     تیج
همچنـین ممکـن    .های بعدی و تکمیلی خواهد بود بررسی

دلیل شرایط اکولـوژیکی دشـواری کـه در دریـای           است به 
خزر در دو دهه اخیر پیش آمـده و اعمـال فـشار صـید و                

ذخایر دریای خـزر توسـط کـشورهای حاشـیه           صیادی بر 
 های متفـاوت  خزر، موجب حذف افراد جمعیت با ژنوتیپ      

دلیل شرایط و ویژگی خـاص      گردیده و ژنوتیپ موجود به    
  .خود قادر به بقا و ادامه حیات در خزر باقی مانده است

  منابع
هـای  آب( سواحل جنـوبی دریـای خـزر    )Gobiidae( پراکنش و برخی از اختصاصات زیستی گاوماهیان   ،بررسی سیستماتیک  .1379 ،.پیری، ح  -1

 . ص195 .تهران شمال دانشگاه آزاد اسلامی، -ارشد شیلات، دانشکده علوم و فنون دریاییشناسینامه کار پایان،)استان گیلان
خلاصه رساله علمی برای دریافت درجه علمی دکترای        ) سیستماتیک، اکولوژی و اهمیت آن    (ماهیان دریای خزر      گاو .1991،  .ب.د ،افرحیم -2

  ).مترجم یونس عادلی(رکز تحقیقات شیلات گیلان ، ترجمه م1991علوم بیولوژی، انتشار به زبان روسی 
  . ص503 .شناسانتشارات حق) سیستماتیک) (2(شناسی ماهی. 1382 ،.م ستاری، -3
  . ص165 .شهر قدس/شهریار، دانشگاه آزاد اسلامی واحد اسلامشهر ناشر، زنجیرهای پلیمراز،واکنش  .1384 ،.ح.م حسینی،شاه -4
و جنـوبی  ) رودخانـه ولگـا  (در بخش شمالی ) Acipenser stellatus(های مولدین ماهی اوزون برون ه جمعیتمقایس. 1384 ،.شعبانی، ع -5

نامـه دکتـری شـیلات، دانـشکده        پایـان  .نرماتیوهای تکثیر آن   مورفولوژیکی و برخی از   ) PCR-RFLP(های مولکولی   دریای خزر با روش   
  . ص120.طبیعی گرگانشیلات و محیط زیست، دانشگاه علوم کشاورزی و منابع 

هـای حوضـه جنـوبی دریـای      در آبBarbus capitoبررسی مولکولی جمعیت ماهی . 1382 ،.و پورکاظمی، م.  رضوانی، س،.ی، فئلالو -6
  .117-130، صفحات بهار/شماره اول/ 12سال مجله علمی شیلات ایران، . PCR-RFLPروش خزر به

   .ناشر موسسه تحقیقات آموزش شیلات ایران .1373، یدات زیستی دریای خزر مترجم ابوالقاسم شریعتیجانوران و تول. 1985 ،مائی سیوفیلاتووا -7
دریای خزر با استفاده از روش مولکولی  Acipenser Stellatusزون برون های ماهی ای ساختار ژنتیکی جمعیتبررس. 1386 ،.نوروزی، م -8
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Abstract 

Neogobius caspius is a small benthic fish that is native of the Caspian Sea. The importance of this 
fish is because of its role as a main food resource of the Sturgeon fish. The genetic diversity of 
N.caspius population in the Caspian Sea was studied using PCR-RFLP technique. A total of 135 
samples of N.caspius were collected from costal line in the north Caspian Sea, including specimens 
from costal of Anzali and Chalus. Genomic DNA was extracted by phenol-chloroform method and 
then was amplified using a pair primer of cytochrom b gene, 2 tRNA gene and the control region 
sequences by a thermal cycler. 
R: D2(5'-CCGGAGTATGTAGGGCATTCTCAC-3') 
F: CY1(5'-YYTAACCRRGACYAATGACTTGA-3')  
12 restriction enzyme were used to digest the target gene region including: AluI - Alw26I(BsmAI)  - 
BSeNI(BSRI) - DraI - MboI - RsaI  – TasI  – HincII - BsuRI(HaeIII)  - Bsh1285I - Hin1I- Bsu15I. 
Digested PCR products were observed by silver staining method followed by polyacrilamid gel 
electrophoresis (PAGE). The results showed the same pattern among the species. There was no 
polymorphism and no differentiation in population in the Neogobius caspius fish in the southern coast 
of Caspian Sea.  
 
Keywords: Caspian Sea; Genetic population; Neogobius caspius; PCR; RFLP  
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