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در  Rutilus frisii kutum (Kamenskii, 1901) مقايسه ژنتيكي ماهي سفيد درياي خزر 
  با استفاده از نشانگرهاي ريزماهواره) تنكابن(كيله  هاي گرگانرود و چشمه رودخانه

  
 ، ايراندانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعي گرگان ،ارشد گروه شيلات كارشناس ،*محمد رضايي
 ، ايــراندانشــگاه علــوم كشــاورزي و منــابع طبيعــي گرگــان ،اديار گــروه شــيلاتاســت ،علــي شــعباني
 ، ايـران دانشـگاه علـوم كشـاورزي و منـابع طبيعـي گرگـان       ،اسـتاديار گـروه شـيلات    ، بهاره شعبانپور
 ، ايـران دانشگاه علوم كشـاورزي و منـابع طبيعـي گرگـان     ،دانشجوي دكتري شيلات، حديثه كشيري

  

  
  چكيده

قطعـه مـاهي    50تعداد . ماهي سفيد سواحل جنوبي درياي خزر، با استفاده از نشانگر ريزماهواره بررسي گرديد ساختار ژنتيكي
از ده جايگـاه ژنـي   . صـيد شـدند  ) اسـتان مازنـدران  (و چشـمه كيلـه   ) اسـتان گلسـتان  (هـاي گرگـانرود   ، از رودخانه85در بهار 

در ايـن  ) Ca1, Ca3, CypG3, CypG24, CypG27, CypG30, Lid1, Rru2, Rru4, Z21908(اي، ريزمـاهواره 
بـود كـه    95/7هـا  ميـانگين تعـداد الـل در سـطح جمعيـت     . شكلي نشان دادنـد بررسي استفاده شدند كه هر ده جايگاه ژني چند

مقـدار  . هر دو جمعيت علايمي از بروز تنگنـاي ژنتيكـي نشـان دادنـد    . تر از مقدار مشاهده شده در ماهيان رودكوچ است پايين
جمعيت  -تست جايگاه ژني 20از ميان . به دست آمد 74/0و در چشمه كيله  80/0تروزيگوسيتي مشاهده شده در گرگانرود ه

) 04/0( Rstو ) Fst )008/0نتايج بـه دسـت آمـده از    . واينبرگ مشاهده شد - داري از تعادل هارديتست انحراف معني 11در 
درصـد تنـوع مشـاهده شـده      4همچنين، بر اساس آناليز واريانس مولكـولي، تنهـا   . تمايز ژنتيكي پاييني را ميان مناطق نشان داد

رسد مـديريت نامناسـب برنامـه    به نظر مي. به دست آمد 03/0ميزان فاصله ژنتيكي ميان مناطق نيز . هاستمربوط به بين جمعيت
  .تاس بازسازي ذخاير ماهي سفيد تأثيراتي منفي بر روي ساختار ژنتيكي اين گونه گذاشته

  Rutilus frisii kutumماهواره، ساختار ژنتيكي، تنوع ژنتيكي، درياي خزر، ريز: هاي كليدي واژه

  
  مقدمه

هـاي در معـرض خطـر    در حال حاضر، بسياري از گونـه 
براي محفوظ ماندن از خطر انقراض، نياز به تكثير مصـنوعي  
دارند، زيرا به علت تأثيرات مستقيم يا غيـر مسـتقيم انسـاني،    

برداري بيش از حد،  ها، بهرههمچون از دست رفتن زيستگاه

هـاي شـكارچي و رقيـب و يـا ورود      آلودگي، معرفي گونـه 
. هاي طبيعـي نامناسـب نيسـتند     ها قادر به بقا در محيط بيماري

هاي بسيار بيشتري به اين وضـعيت دچـار    در آينده نيز، گونه
 Millennium Ecosystem)د خواهنـــــد شــــ ـ

(Assessment, 2005; IUCN, 2006.  
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تكثير حمايتي يك اسـتراتژي مـديريت جمعيـت اسـت،     
از طبيعت صـيد و در شـرايط كنتـرل شـده      كه در آن بالغين

شوند و نتـايج بـه دسـت آمـده را بعـداً در طبيعـت       تكثير مي
هاي بعد دوباره بـالغين  ها يا دوره در سال. كنندرهاسازي مي

  ). Fiumera et al., 1999(شود صيد و فرآيند تكرار مي
بر آزاد مـاهي   )2008(و همكاران  Blanchet مطالعات

نشـان داد كـه بـا وجـود     ) Salmo salar(اقيـانوس اطلـس   
فوايد بالقوه در اين شـيوه تكثيـر، تغييـرات مورفولوژيـك و     

هاي تكثير مصـنوعي و وحشـي   ژنتيكي بارزي در ميان نمونه
سـت بـه   شود و اين روش در طولاني مدت ممكن اديده مي

كاهش تنوع ژنتيكي درون جمعيتي، ذخاير ژني بومي منجـر  
 تنــوع). Machado-Schiaffino et al., 2007(شــود 

ژنتيكي، قابليت بقاي يك گونه يا جمعيت را از طريق ايجاد 
ــراهم مــي   ــرات محيطــي ف ــا تغيي ــايي ســازگاري ب ــدتوان . كن

بنابراين، تنوع ژنتيكي براي بقاي طولاني مـدت يـك گونـه    
  ).Bataillon et al., 1996(ي است ضرور

بــه طــور كلــي مــديريت تنــوع ژنتيكــي در موجــودات،  
نيازمند ارزيابي ساختار ژنتيكي و تفكيك ذخاير گونه مورد 

بنـابراين، آگـاهي و   ). Pujolar et al., 2009(نظـر اسـت   
هـايي كـه در معـرض    بررسي دايمي وضعيت ژنتيكـي گونـه  

ظ و مـديريت آنهـا   تكثير مصـنوعي قـرار دارنـد، بـراي حف ـ    
ــت  ــروري اس ــه در    . ض ــولي ك ــانگرهاي مولك ــان نش در مي

ها بـه  شوند، ريزماهواره مطالعات ژنتيك جمعيت استفاده مي
دليــل فراوانــي و گســتردگي بــالا در ژنــوم، همبــارز بــودن،  
توارث مندلي، كوچك بودن اندازه جايگاه ژني و در نتيجه 

ي پليمـراز و  اسهولت تعيين ژنوتيپ از طريق واكنش زنجيره
 Dewoody)شكلي بالايشان مناسـبتر هسـتند   همچنين چند

and Avise, 2000; Chen et al., 2008(.  
 Rutilus frisii (Kamenskii, 1901)مـاهي سـفيد   

kutum  از رودخانـــه تـــرك در شـــمال دريـــاي خـــزر تـــا

هاي اين دريا در نواحي نزديـك بـه خـط    ترين بخش جنوبي
ونــه، ازمهمتــرين ماهيــان ايــن گ. كنــدســاحلي زنــدگي مــي

گردد و در ميان سـاكنان  استخواني درياي خزر محسوب مي
سواحل درياي خزر بـه خـاطر گوشـت خـوش طعـم داراي      

ــالايي اســت   ,.Paykan Heyrati et al) محبوبيــت ب

هـاي  بيشترين ميـزان صـيد ايـن گونـه در طـي دهـه      . (2007
گزارش شده است، ولي ميزان آن در  1318گذشته در سال 

ي سال هاي بعد به دليل صيد بـيش از حـد و نيـز نامسـاعد     ط
هـاي  ريزي طبيعي، اين مـاهي در رودخانـه   شدن مناطق تخم

هاي  جنوبي درياي خزر در اثر شن برداري و ورود فاضلاب
كشاورزي و صنعتي، رونـد كاهشـي نشـان داد تـا اينكـه در      

پــور و ولــي(بــه حــداقل ميــزان خــود رســيد  60اوايــل دهــه 
بنــابراين، ســازمان شــيلات ايــران برنامــه  )1388، پــور خــاني

. بازسازي ذخاير و تكثير مصنوعي اين گونه را شـروع كـرد  
دهد كه ضريب رشد ماهي سفيد در نتايج تحقيقات نشان مي

هاي اخير كاهش بارزي نشان داده است به اين صـورت   سال
هـاي   كه ميزان افزايش طول و وزن آن به ازاي سن در سـال 

توانـد  تدريج كاهش يافته اسـت، كـه ايـن امـر، مـي     اخير به 
بازسـازي ذخـاير سـالانه ايـن گونـه باشـد        مربوط بـه برنامـه  

  ).1388پور و خاني پور،  ولي(
Coad )2000 ( معيار، ماهي سفيد را بـه   18با استفاده از

عنــوان يكــي از چهــار گونــه مــاهي در معــرض خطــر ايــران 
ي در مــورد تنــوع متأســفانه، تــاكنون اطلاعــات. معرفــي كــرد

ژنتيكي اين گونه در ميان مناطق مختلف منتشر نشده اسـت،  
بنابراين، با توجه به اهميـت بـالاي ايـن گونـه و همچنـين از      
آنجا كه داشتن اطلاعات در مورد ساختار ژنتيكي اين گونه 

ــت  ــخيص جمعي ــتفاده در   و تش ــراي اس ــف آن ب ــاي مختل ه
گونـه ارزشـمند    هاي بازسازي ذخاير و حفظ تنوع اين برنامه

ــاه ژنـــي  10ضـــروري اســـت، در ايـــن تحقيـــق، از   جايگـ
اي براي بررسي وضعيت ژنتيكي ماهي سـفيد در  ريزماهواره
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گـانرود و  گر(دو رودخانه مهم سواحل جنوبي درياي خـزر  
  .استفاده شد) چشمه كيله

  
  هامواد و روش

 DNAآوري نمونه و استخراج  جمع
 E ˝16.10 ´0( گرگــانرود  از رودخانــه  1385در بهــار 

º54N;  ˝36.64 ´58 º36 (  ــه ــتان و رودخان ــتان گلس در اس

در ) E ˝59.27 ´52 º50 N; ˝12.38 ´49 º36(چشمه كيلـه  
قطعه مولد مـاهي سـفيد    50تعداد ) 1 شكل(استان مازندران 

توسط مراكز صيد سـازمان شـيلات   ) نمونه از هر منطقه 25(
گـرم بالـه    2ود از هر قطعه، به ميزان حـد . ايران صيد گرديد

دمي جداسازي و بـراي نگهـداري طـولاني مـدت در الكـل      
  . درصد قرار داده شد 95اتيليك 

  

  
  

  برداري ماهي سفيد مناطق نمونه -1 شكل
  

DNA اي، بـــا اســـتفاده از هضـــم پروتئينـــازهســـته-K 
)Sigma(كلروفرم و رسـوب اتـانولي طبـق    -، استخراج فنل

ــط   ــده توسـ ــوان شـ ــا Hillisروش عنـ  )1996(ران و همكـ
بـه طـور خلاصـه، نمونـه بافـت بـا اسـتفاده از        . استخراج شد

مول تريس اسـيدي  ميلي 100(در بافر استخراج  K-پروتئيناز
)Merck( ،10 مول ميليEDTA      يـا اتـيلن دي آمـاين تتـرا

مــول كلريــد ســديم و ميلــي Merck( ،250(اســتيك اســيد 
ــديم   ــيل س ــولفات دودس ــد SDS (1(س ــا ) pH= 8 :درص ب

درجــه همــوژن و هضــم  55ســاعته در دمــاي  12داري نگهــ
كلروفـرم  -بافت تجزيه شده با استفاده از روش فنـل . گرديد

از طريق اضافه كردن اتانول سـرد و   DNAخالص سازي و 
. هـاي سـانتريفيوژ رسـوب داده شـد    سانتريفيوژ كـردن لولـه  

ــراي   DNAرســوب  ــر حــل و ب ــار تقطي در آب مقطــر دو ب
از ژل . قرار داده شد  -20 رفريز نگهداري طولاني مدت در

درصد و بيوفتومتر براي تعيـين كيفيـت و كميـت     1ز وآگار
DNA استفاده شد.  
  

  آناليز مولكولي
ــز  ــي ريـــ ــاه ژنـــ ــاهوارهده جايگـــ   Ca1 ،Ca3اي مـــ

(Dimsoski et al., 2000) CypG3 ،CypG24 ،
CypG27 ،CypG30 )Baerwald and May, 2004 (

Lid1 ،Rru2 ،Rru4 )Barinova et al., 2004 ( و
Z21908 )http://zfin.org ( ــه ــاهي كلمـــ ــه در مـــ   كـــ

)Rutilus rutilus (شكلي نشـان داده بودنـد، از   حالت چند
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هاي ژني با تكثير جايگاه. مطالعات انتشار يافته انتخاب شدند
ــره   ــنش زنجيـ ــتفاده از واكـ ــم  اسـ ــراز در حجـ  25اي پليمـ

ــامل   ــرايطي ش ــري و ش ــانوگرم  15: ميكروليت  DNA ،5/0ن
ميكرومولار از نوكلئوتيدها،  400ميكرومولار از هر پرايمر، 

، بــافر )Fermentas(پليمـراز   Taqالمللـي  يـك واحـد بـين   
PCR X10 )Fermentas( ،5/1   ميلي مولار كلريد منيـزيم

شرايط چرخـه  . و آب مقطر تا رسيدن به حجم انجام گرفت
 94دقيقـه در   3: دمايي براي هر جايگاه ژني عبـارت بـود از  

ثانيـه،   30درجـه بـراي    94چرخـه شـامل    35درجه در ادامه 
 1درجه براي  72ثانيه و  30) 1جدول (حرارت اتصال درجه

ــايي     ــط نه ــك بس ــا ي ــه، ب ــراي   72دقيق ــه ب ــه 3درج . دقيق
ــره ــر روي ژل پلــيمحصــولات واكــنش زنجي   اي پليمــراز ب

از . جداسـازي شـدند  ) غيـر يـونيزه  (درصـد   10آميد آكريل
بـه عنـوان   )  DNA )Fermentas bp 50Ladderنشـانگر  

هـا  شاخص براي تعيين اندازه اللي استفاده شـد در ادامـه، ژل  
) Bassam et al., 1991(با استفاده از روش نيتـرات نقـره   

آميزي شدند و پس از تهيه تصوير آنها توسط دسـتگاه   رنگ
ــتند ــاز ژل، مســ ــرماز ســ ــزار نــ ــاليز  افــ ــرو آنــ   روژل پــ

)Gel pro analyser 3.0 ( محاسـبه طـول قطعـات     يبـرا
  .دياستفاده گرد

  
  هاي ژني مورد استفاده در اين بررسيخصوصيات جايگاه -1 جدول

  دماي اتصال  رـــــــپرايم كد دسترسي  جايگاه ژني
Ca1 AF277573F: AAG ACG ATG CTG GAT GTT TAC 

R: CTA TAG CTT ATC CCG GCA GTA 
55  

Ca3 AF277575F: GGA CAG TGA GGG ACG CAG AC  
R: TCT AGC CCC CAA ATT TTA CGG 

52  

CypG3 AY439122F: AGT AGG TTT CCC AGC ATC ATT GT  
R: GAC TGG ACG CCT CTA CTT TCA TA  

59  

 CypG24 AY439142F: CTG CCG CAT CAG AGA TAA ACA CTT  
R: TGG CGG TAA GGG TAG ACC AC 

58  

CypG27 AY439145F: AAG GTA TTC TCC AGC ATT TAT  
R: GAG CCA CCT GGA GAC ATT ACT 

49  

CypG30 AY439148F: GAA AAA CCC TGA GAA ATT CAA AAG A  
R: GGA CAG GTA AAT GGA TGA GGA GAT A 

52  

Lid1 AB112732F: TAA AAC ACA TCC AGG CAG ATT  
R: GGA GAG GTT ACG AGA GGT GAG 

51  

Rru2 AB112738F: TTC CAG CTC AAC TCT AAA GA  
R: GCA CCA TGC AGT AAC AAT 

46  

Rru4 AB112740F: TAA GCA GTG ACC AGA ATC CA  
R: CAA AGC CTC AAA AGC ACA A  

54  

Z21908 G40270F: ATT GAT TAG GTC ATT GCC CG  
R: AGG AGT CAT CGC TGG TGA GT 

59  

  
  آناليز آماري

هـاي بـزرگ و    بندي، از دسـت دادن الـل  خطاهاي دسته
  افــــزار هــــاي نــــول بــــا اســــتفاده از نــــرم وجــــود الــــل

Microchecker 2.2.1 )Oosterhout et al., 2004 (
 (disequilibrium| تست عدم تعادل پيوستگي. بررسي شد

(linkageهـاي  هاي ژني، همچنين تست، بين جفت جايگاه
واينبــرگ طبــق روش -از تعــادل هــاردياحتمــال انحــراف 

  GENEPOP 3.1افزار ، با استفاده از نرمMarkovزنجيره 
(Raymond and Rousset, 2003) به منظـور  . انجام شد

و ) Fis(تعيين دليل انحراف از تعادل، ضـريب درون آميـزي   
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 FSTAT  2.9.3افـزار  نرمداري آن با استفاده از سطح معني
)Goudet, 2001 ( افزار بـراي   از همين نرم. گرديدمحاسبه

ــين  ــار تمــايزي مشــابه  ( Gstتعي ــه   Fstمعي ــا وابســته ب كــه تنه
به عنوان يكي از معيارهاي تمـايز اسـتفاده   ) هاي الليفراواني

براي تعيين پارامترهاي تنوع درون جمعيتي شامل تعداد . شد
و همچنــين هتروزيگوســيتي ) Ne(و مــؤثر ) Na(الــل واقعــي 

 GenAlex افزار نرم) He(و مورد انتظار ) Ho(مشاهده شده 

6.3 |(Peakall and Smouse, 2006   مورد استفاده قـرار
گرفــت، شــيوة توزيــع تنــوع مشــاهده شــده، مقــادير فاصــله  

، همچنـين  )I) (Nei, 1978(و شباهت ژنتيكي) D(ژنتيكي 
تمـايز  ( Fstميزان تمايز بـين منـاطق بـا اسـتفاده از معيارهـاي      

هاي درون جمعيت كـل بـر طبـق مـدل     ژنتيكي زير جمعيت
هـا بـر   تمـايز زيـر جمعيـت   ( Rstو )) IAM(نهايـت  آللي بي

، تحـت آنـاليز   ))SMM(اساس مـدل جهـش گـام بـه گـام      
نيـز، بـا اسـتفاده از همـين     ) AMOVA(واريانس مولكولي 

فرضيه وجود تنگناي ژنتيكي تحت . محاسبه گرديد افزار نرم
هـاي  مـدل  كـه حـد واسـط   ) TPM(مدل جهـش دو فـازي   

بـوده،  ) IAM(نهايـت  و بـي ) SMM(گـام بـه گـام     جهش
اي بيشتري بـا ايـن مـدل سـازگار     هاي ژني ريزماهوارهمكان

ــتفاده از    ــا اس ــتند، ب ــرمهس ــزار ن  Bottleneck 1.2.02 اف
)(Cornuet and Luikart, 1996 ــن . بررســي شــد اي

ــرم ــش    نــ ــادل جهــ ــراف از تعــ ــزار انحــ ــراف-افــ   انحــ
(Drift-mutation equilibrium) هاي را كه در جمعيت
افتد، بر اساس افزايش يا دچار تنگناي ژنتيكي شده اتفاق مي

براي تعيـين تفـاوت بـين    . آزمايد كسري هتروزيگوسيتي مي
دو منطقه در مقـادير هتروزيگوسـيتي مشـاهده شـده، مـورد      
انتظار و تنوع اللي از تست ويلكاكسون غيـر پارامتريـك در   

براي تنظـيم  ). Zar, 1999(اده شد استف SPSS 16 افزار نرم

هاي تكـرار شـونده ضـريب تصـحيح     داري تستسطح معني
  ). Rice, 1989(بونفروني استفاده شد 

  

  نتايج
 هر ده جايگاه ژني مـورد اسـتفاده در ايـن بررسـي چنـد     

ــد  ــرم  . شــكلي نشــان دادن ــده از ن ــه دســت آم ــايج ب ــزار نت اف
(Microchecker)دي يـا  بن، علايمي از وجود خطاي دسته
هـاي بـزرگ را نشـان نـداد، ولـي ممكـن        از دست دادن الل

 Lid1و  CypG3،CypG30هاي ژنـي است كه در جايگاه
در منطقـــه  CypG27در هـــر دو منطقـــه و جايگـــاه ژنـــي 

در سـطح ده  . هـاي نـول وجـود داشـته باشـند     گرگانرود الل
 9/8الـل مختلـف بـا ميـانگين      89جايگاه ژني مورد بررسي، 

هـاي ژنـي   اه ژني مشـاهده شـد كـه جايگـاه    الل در هر جايگ
CypG24 )13 الل ( وZ21908 )5 به ترتيب بيشترين )الل ،

  . و كمترين تعداد الل را نشان دادند
 Z21908در سطح مناطق مورد بررسي نيز، جايگاه ژني 

) الـل  4( Rru4در منطقه چشمه كيله و جايگاه ژني ) الل 3(
. را نشــان دادنــد در منطقــه گرگــانرود، كمتــرين تعــداد الــل

مقادير مربوط به تعداد الل مشـاهده شـده و مـؤثر، همچنـين     
هتروزيگوسيتي مشاهده شده و مورد انتظار در هر منطقـه در  

مقدار هتروزيگوسـيتي مشـاهده   . آورده شده است 2جدول 
و در ) 20/0-00/1(شده در منطقه چشمه كيلـه در محـدوده   

شـد و در هـر    مشاهده) 12/0-00/1(گرگانرود در محدوده 
بـه   CypG30دو منطقه كمترين ميزان آن در جايگـاه ژنـي   

دست آمد، ميـزان هتروزيگوسـيتي مـورد انتظـار در منـاطق      
محاسـبه   78/0و  79/0چشمه كيلـه و گرگـانرود بـه ترتيـب     

از نظـر مقـادير هتروزيگوسـيتي مشـاهده شـده و مـورد       . شد
داري ميـــان منـــاطق مشـــاهده نشـــد انتظـــار تفـــاوت معنـــي

)05/0p> .(     مجموع تعداد الل واقعـي و مـؤثر بـه ترتيـب در
و  80و در منطقه گرگـانرود   34/55و  79منطقه چشمه كيله 
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از اين نظر نيز ميان مناطق مورد بررسي . به دست آمد 13/52
  ). <05/0p(داري مشاهده نگرديد تفاوت معني

عـــدم تعـــادل پيوســـتگي بـــين هـــيچ كـــدام از جفـــت 
ــاه ــاهده   جايگ ــي مش ــاي ژن ــده ــادل  . نگردي ــراف از تع انح
جمعيـت   -واينبرگ براي تمام تركيبات جايگاه ژنـي  هاردي

ــد ــبه گرديـ ــر  . محاسـ ــالايي در اكثـ ــادل بـ ــراف از تعـ انحـ
هــاي ژنــي مشــاهده شــد، و بعــد از اعمــال ضــريب   جايگــاه

ــي   ــان بيســت تســت جايگــاه ژن ــونفروني، از مي  -تصــحيح ب
 ، تنهــا نــه تســت)دو جمعيــت در ده جايگــاه ژنــي(جمعيــت 

 Rru2و  Ca1 ،Ca3 ،CypG24هـاي ژنـي   جايگـاه : شامل

، در منطقه چشـمه  CypG27در هر دو منطقه و جايگاه ژني 
بيشتر ضرايب درون آميزي ). 2جدول (كيله در تعادل بودند 

ــه دســت آمــده معنــي  ــد كــه خصوصــاً در منطقــه   ب دار بودن
البتـه،  . گرگانرود كسري هتروزيگوسيتي بالايي نشان دادنـد 

نيـز علايمـي از زيـاد     Z21908و  Rru4اي ژنـي  ه ـجايگـاه 
جدول (بودن هتروزيگوسيتي را در هر دو منطقه نشان دادند 

با توجه به اينكه مقادير به دست آمـده از ضـرايب درون   ). 2
ــري       ــا كس ــزايش ي ــر اف ــي را از نظ ــت مشخص ــزي جه آمي

هـاي ژنـي   هتروزيگوسيتي نداشـتند، بنـابراين، تمـام جايگـاه    
  .جام آناليزها استفاده گرديدندحفظ شده، براي ان

  

  هاي ماهي سفيدتنوع ژنتيكي ده جايگاه ژني مورد مطالعه در جمعيت -2 جدول
   Ca1 Ca3 CypG3 CypG24 CypG27 CypG30 Lid1 Rru2 Rru4 Z21908 

كيله
مه 

چش
  

Na 7  10 10 13 10 7  7  8  4  3  
Ne 34/5  10/7 10/7 39/9 15/6 67/3  29/5 03/6  94/2  38/2  
Ho 00/1 92/0 60/0 00/1 76/0 20/0  60/0 00/1  00/1  00/1  
He 81/0  85/0 85/0 89/0 83/0 72/0  81/0 83/0  66/0  58/0  
Fis 21/0-  05/0- 32/0 09/0- 11/0 73/0  27/0 17/0-  50/0-  71/0-  

pHw ns ns *** ns ns ***  *** ns  ***  ***  

رود
گان
گر

  

Na  6  11 10 11 10 5  8  10  4  5  
Ne  31/4  27/5 10/7 86/7 61/6 98/2  04/5 14/7  94/2  86/2  
Ho  00/1  80/0 48/0 00/1 52/0 12/0  48/0 00/1  00/1  00/1  
He  76/0  81/0 85/0 87/0 84/0 66/0  80/0 86/0  66/0  65/0  
Fis  28/0-  03/0 45/0 12/0- 40/0 82/0  41/0 14/0-  50/0-  52/0-  

pHw  ns ns *** ns *** ***  *** ns  ***  ***  
Na : ،تعداد اللNe : ،تعداد الل مؤثرHo : ،هتروزيگوسيتي مشاهده شدهHe : ،هتروزيگوسيتي مورد انتظارFis : خـط كشـيده   دار مقـادير معنـي  زيـر   (ضريب درون آميزي

  ***) ≥P≤* ،01/0 P≤** ،001/0P 05/0داري، عدم معني: ns(واينبرگ بعد از ضريب تصحيح بونفروني -تست احتمال هاردي: pHw، ).شده است
  

بـر اسـاس فراوانـي     Fstاز نظر تمايز ميان منـاطق، مقـدار   
ــز     014/0 ــولي ني ــانس مولك ــاليز واري ــق آن  008/0و از طري

)05/0p> ( مقــادير . محاســبه گرديــدRst  وGst،  از ديگــر
بـه   008/0و ) >05/0p( 04/0معيارهاي تمايز نيز بـه ترتيـب   

لكــولي نتــايج حاصــل از آنــاليز واريــانس مو. دســت آمدنــد

نيز نشان داد كـه بيشـتر تنـوع مشـاهده     ) 2شكل و  3 جدول(
 Rst 96و  Fstبـراي هـر دو   (ها شده مربوط به درون جمعيت

ميـزان جريـان   . است و تنوع بين جمعيتي پائين است )درصد
  .نيز ميان مناطق به دست آمد) 18/17(بالايي ) Nm(ژني 
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  Fstده شده تحت معيار چگونگي توزيع تنوع ژنتيكي مشاه -2 شكل
  

  Rstدر ) AMOVA(آناليز واريانس مولكولي  -3 جدول
  df SS MS Est.var. %  Stat Value Prob 

        درصد4 85/1 00/137 00/137 1  ها بين جمعيت
  Rst 04/0  013/0  درصد96 51/44 51/44 52/4362 98  ها درون جمعيت

df )درجه آزادي( ،SS )مجموع مربعات(،Ms)افات ميانگين مربعانحر(،Prob)جايگزيني تصادفي 999دار بودن انحراف بعد از  معني.(  
  

و ) Nm(هاي ژني نيز، ميزان جريان ژني در سطح جايگاه
، كمتـرين ميـزان تمـايز    )4جـدول  (محاسبه شـد  ) Fst(تمايز 

و بيشـترين   CypG3، در جايگاه ژني )003/0(مشاهده شده 
بـه   Z21908جايگـاه ژنـي    در) 09/48(ميزان جريـان ژنـي   

ميزان شباهت و فاصله ژنتيكي بين مناطق نيز، بـه  . دست آمد

نتايج به دسـت آمـده   . به دست آمد 035/0و  965/0ترتيب 
، با اسـتفاده از دو  TPMانحراف تحت مدل -از تست تعادل

علايمي از بروز تنگناي ژنتيكـي   Signتست ويلكاكسون و 
 ). 5جدول (را در هر دو منطقه نشان دادند 

  

  هاي ژني مورد بررسيدر جايگاه)Nm(و جريان ژني ) Fst(ميزان تمايز  -4 جدول
 Ca1  Ca3  CypG3  CypG24  CypG27  CypG30  Lid1  Rru2  Rru4  Z21908  

Fst 009/0  026/0 003/0 009/0 026/0 024/0  017/0  009/0  015/0  005/0  

Nm 22/28  31/9 61/82 28/26 32/9 12/10  40/14  62/28  50/16  09/48  
  

  نتيجه آناليز تنگناي ژنتيكي -5 جدول
 Sign He/Hdتست ) P(  تست ويلكاكسون) P(  هاجمعيت

  0/10  005/0  004/0  چشمه كيله
  1/9  04/0  003/0  گرگانرود

p : ،احتمالHe :هاي ژني با زياد بودن هتروزيگوسيتي، جايگاهHd :هاي ژني با كسري هتروزيگوسيتيجايگاه  
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  بحث
ها، نشانگرهاي ژنتيكي هستند كه به صـورت  اهوارهريزم
هاي پرورشـي  اي در مطالعات ژنتيك جمعيت گونهگسترده

با ). Liu et al., 2009(گردند و وحشي ماهيان استفاده مي
وجود اهميت بالاي ماهي سـفيد، متأسـفانه ايـن گونـه فاقـد      

هــاي ژنــي مــورد جايگــاه ژنــي اختصاصــي اســت و جايگــاه
ين بررسـي بـر اسـاس تنـوع بالايشـان در مـاهي       استفاده در ا

بـا  . انتخاب شـدند ) Hamilton and Tyler, 2008(كلمه 
وجود غير اختصاصي بـودن، هـر ده جايگـاه ژنـي در مـاهي      

همچنين، بـا توجـه بـه اينكـه     . شكلي بودندسفيد داراي چند
هاي ژنـي عـدم تعـادل پيوسـتگي     كدام از جفت جايگاه هيچ

هـاي ژنـي در   ن، استفاده از ايـن جايگـاه  نشان ندادند، بنابراي
  .سفيد كارايي مناسبي خواهد داشتمطالعات ژنتيكي ماهي 

ــنجه ــي     پيراس ــوع ژنتيك ــه تن ــوط ب ــاي مرب ــون (ه همچ
هــا از لحــاظ بــراي جمعيــت) هتروزيگوســيتي و تعــداد الــل

  رو شـــدن بـــا تغييـــرات محيطـــي مهـــم هســــتند      روبـــه 
(Frankham, 2008) دازه بدن ان: هايي همچون ، و ويژگي

و قابليت رقابت، توانايي يك موجود براي استفاده و بقـا در  
 Hakansson and)كنـد  هاي طبيعي را تعيين مـي  زيستگاه

Jensen, 2005) .   دهـد  تحقيقات صورت گرفتـه نشـان مـي
هـاي گذشـته بـه     كه رشد در ماهي سفيد در مقايسـه بـا سـال   

 طور بارزي كاهش يافته است؛ به اين صـورت كـه افـزايش   
وزن و طول بر حسب سن به تدريج روند نزولي پيـدا كـرده   

هـاي   تواند مربوط به برنامهاين امر به طور مشخص مي. است
بازسازي و تكثير مصنوعي باشد كه هـر سـاله توسـط مركـز     

ــي  ــام مـ ــران انجـ ــيلات ايـ ــود شـ  Valipour and) شـ

Khanipour, 2007).  
فيد متأسفانه اطلاعاتي در مورد وضعيت ژنتيكي ماهي س

قبل از شروع برنامه بازسازي ذخاير اين گونه توسـط مركـز   
ــدارد   ــود ن ــران وج ــيلات اي ــانگين   . ش ــي، مي ــن بررس در اي

هـاي مـورد   هتروزيگوسيتي مشاهده شده در سـطح جمعيـت  
به دست آمد، كه نسبت به مقادير مشاهده شده  77/0بررسي 

) 68/0و  46/0به ترتيـب  (در ماهيان آب شيرين و رودكوچ 
(Dewoody and Avise, 2000)  بـا توجـه   . بالاتر اسـت

دارنـد،  ) 01/0حـدود  (هاي نادر فراوانـي پـاييني   به اينكه الل
بنابراين، ارتباطشان بـا هتروزيگوسـيتي كـم اسـت و حـذف      

ــل  ــين ال ــيتي     چن ــر روي هتروزيگوس ــداني ب ــر چن ــايي اث ه
بنـــابراين، در ). Kitada et al., 2009(گـــذارد  نمـــي
هايي كـه  كي و خصوصا در مورد گونههاي تنوع ژنتي بررسي

هـاي تكثيـر مصـنوعي و بازسـازي ذخـاير قـرار       تحت برنامه
تواند شاخص مناسبي براي نشـان  دارند، هتروزيگوسيتي نمي
  ). Petit et al., 1998(دادن وضعيت ژنتيكي باشد 

محاسبه شد،  95/7ها تعداد متوسط الل در سطح جمعيت
ت آمده در ماهيان آب شـيرين  كه تقريباً مشابه مقادير به دس

)5/7) (Dewoody and Avise, 2000 (  بود، ولي نسـبت
 ,Dewoody and Avise)) 3/11(بـه ماهيـان رودكـوچ    

و  Koljonenهــاي بررســي. تــر اســت بســيار پــايين |(2000
هاي ، مشخص كرد ماهياني كه براي برنامه)2002(همكاران 

، تغييــرات گيرنــدبازســازي ذخــاير مــورد اســتفاده قــرار مــي
هاي وحشي نشـان  داري در فراواني اللي نسبت به نمونه معني
با وجود پايين بودن تعداد الل مشاهده شده در اين . دهندمي

بـه طـور   . بررسي، هتروزيگوسيتي در حد مناسبي قـرار دارد 
كلي، كم بودن تعداد الل بدون اينكه تغيير خاصي در مقدار 

هنـده وقـوع تنگنـاي    دهتروزيگوسيتي مشـاهده شـود، نشـان   
نتـايج بـه   ). Allendorf, 1986(ژنتيكي در جمعيت اسـت  

نيـز، وجـود تنگنـاي     Bottleneck افـزار  نـرم دست آمده از 
كند كـه  ژنتيكي در هر دو جمعيت مورد بررسي را تأييد مي

رسد شدت آن در منطقه چشمه كيله تـا حـدودي   به نظر مي
ــاي  هــاي پرورشــي، معمــولاً در جمعيــت. بيشــتر باشــد تنگن

دهـد كـه تعـداد كمـي مولـد، نتـاج       ژنتيكي هنگامي رخ مي
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دهنـد  زيادي توليد كرده كه تمـام نسـل بعـد را تشـكيل مـي     
)Allendorf et al., 1987.(  

هاي جنسي نابرابر و بقاي متفاوت نتـاج  استفاده از نسبت
به دست آمـده نيـز از طريـق كـاهش انـدازه جمعيـت مـؤثر        

  شــــــوند يباعــــــث بــــــروز تنگنــــــاي ژنتيكــــــي مــــــ
)Machado-Schiaffino et al., 2007 .( ــت و كيفي

ماهيان رهاسازي شده ماهي سفيد، در سـال هـاي   كميت بچه
ماهيـان از  اخير نوسانات زيـادي داشـته و ميـانگين وزن بچـه    

كـاهش   1377گرم در سال  7/0به  1371گرم در سال  56/1
 ماهيان در سال اول زندگي شـديداً بـه  يافته است و بقاي بچه

ــه ــا بســتگي دارد     وزن بچ ــده در دري ــان رهاســازي ش ماهي
  ). 1388پور، پور و خاني ولي(

ماهيان رهاسـازي شـده،   رسد كاهش وزن بچهبه نظر مي
همچنين كاهش شديد تكثير طبيعي باعث افت نتاج توليدي 
ــدين     ــاهش مول ــا و ك ــالاي آنه ــر ب ــرگ و مي و در نتيجــه م

اوري بـالاي  هاي بعدي شده است، بـا وجـود، ايـن هم ـ    نسل
ماهي سفيد مانع از بـروز علايـم كـاهش تعـداد مولـدين بـر       

رسد به نظر مي. شودروي تعداد لاروهاي رهاسازي شده مي
طولاني شدن فرآيند تكثير مصنوعي ماهي سفيد و مـديريت  
نامناسب آن باعث بروز تنگناي ژنتيكي در ايـن گونـه شـده    

  . است
جمعيت يازده  -تست جايگاه ژني 20در اين بررسي، از 

. واينبــرگ را نشــان دادنــد -تســت عــدم تعــادل از هــاردي
 هاي ژني كسـري آميزي در تعدادي از جايگاهضريب درون

هتروزيگوسيتي بالايي نشان داد كه مقادير به دست آمده در 
در هـر دو منطقـه    CypG30و  CypG3هـاي ژنـي   جايگاه
، از هـاي تكثيـر نشـده يـا نـول     ، الـل )>05/0p(دار بود معني

هـاي ژنـي   مهمترين عوامل ايجاد كننـده كسـري در جايگـاه   
  ). Xu et al., 2001(اي هستند ريزماهواره

 افـزار  نـرم بنابراين، با توجه بـه نتـايج بـه دسـت آمـده از      
Microchecker  هـاي  ، دليل اصلي كسري در ايـن جايگـاه

بـه جـز   . هاي نول دانسـت توان ناشي از وجود اللژني را مي
ــل  ــيه ال ــر    فرض ــيتي در اث ــري هتروزيگوس ــول، كس ــاي ن ه

تركيـب شـدن دو جمعيـت مختلـف،     : فاكتورهايي، همچون
گيـري غيـر تصـادفي و بهگزينـي نيـز      تنگناي ژنتيكي، جفت

  ). Li et al., 2007(شود ايجاد مي
ــاه ــي  در جايگـ ــاي ژنـ ــزايش Z21908و  Rru4هـ ، افـ

اشـتباه در هنگـام   . داري مشـاهده شـد  هتروزيگوسيتي معنـي 
از  PCRها، انحراف ژنتيكي تصادفي و خطـاي  ن اللخواند

نتـايج  ). Li et al., 2009(عوامل ايجاد اين افزايش هستند 
امكـان وجـود    Microcheckerافـزار  به دست آمده از نرم
 PCRشـرايط  . ها را نشان ندادبندي اللخطا در هنگام دسته

ف بنـابراين، انحـرا  . هاي ژني مورد نظر نيز بهينـه بـود  جايگاه
توانـد يكـي از عوامـل اصـلي افـزايش      ژنتيكي تصـادفي مـي  
جمعيـت مولـدين مـاهي سـفيد مـورد      . هتروزيگوسيتي باشد

هـاي زيـادي    استفاده در برنامه بازسازي ذخاير سالانه نوسان
رسد قـادر بـه حفـظ انـدازه جمعيـت مـؤثر       دارد و به نظر مي

تنگناي ژنتيكـي و انحـراف ژنتيكـي تصـادفي     . بالايي نيست
، از عواملي هستند كه در اثر كاهش اندازه مؤثر جمعيـت  نيز

توانـد  به طور كلي، يك عامل به تنهايي نمي. شوندايجاد مي
اي از  علــت انحــراف از تعــادل راتوضــيح دهــد و مجموعــه 

عوامل فوق كه بيشتر آنها ناشي از تكثيـر مصـنوعي هسـتند،    
هـاي مـورد   توانند دلايـل انحـراف از تعـادل در جمعيـت    مي
  .ررسي ماهي سفيد باشندب

ــان مســاعد شــدن شــرايط    ــاهي ســفيد در زم ــدين م مول
ريزي معمولاً اواسـط اسـفند تـا ارديبهشـت از دريـا بـه        تخم

كـه بـه دليـل نبـود      كننـد، در حـالي  ها مهاجرت مـي رودخانه
ريزي مناسـب، مولـدين در زمـان ورود بـه      هاي تخممحوطه

ا ايــن شــوند و بــرودخانــه بــراي تكثيــر مصــنوعي صــيد مــي
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وضعيت، حدود سي سال است كه مـاهي سـفيد در معـرض    
پـور،   پـور و خـاني  ولي(هاي بازسازي ذخاير قرار دارد برنامه
1388 .(  

سدهاي محيطي، فرآيندهاي تـاريخي و پيشـينه زنـدگي    
، از عواملي هستند كه هـر كـدام   )گيريهمانند روش جفت(

دهنـد  هـا را شـكل مـي   تا حدودي ساختار ژنتيكـي جمعيـت  
)Tiedemann et al., 2000 .(    آنـاليز واريـانس مولكـولي

به عنوان يك آنـاليز آمـاري وسـيله مناسـبي بـراي مشـخص       
كـــردن ســـاختار جمعيـــت و ميـــزان تمـــايز ژنتيكـــي بـــين 

  ). Grassi et al., 2004(هاست  جمعيت
ــاليز واريــانس مولكــولي بــر اســاس    1تنهــا  Fstنتــايج آن

هـا  بـه بـين جمعيـت   درصد از تنوع مشاهده شـده را مربـوط   
نيز تمـايز بسـيار   ) Fst )008/0داند و مقدار به دست آمده  مي

ــت  ــان جمعي ــاييني را مي ــي پ ــه معن ــان داد ك ــا نش ــود ه دار نب
)05/0p> .( بر اساس معيارWright )1978( ميزان ،Fst  بين
بـا  . هاسـت دهنده تمايز پايين، ميـان جمعيـت   نشان 05/0تا  0

ات مربوط به اندازه اللي استفاده از اطلاع ،Rstتوجه به اينكه 
هـاي  توانـد داده كرده است و وابسته بـه جهـش نيسـت، مـي    
فـراهم   Gstو  Fstبيولوژيك مناسبتري را نسبت به معيارهاي 

بــه  Rstمقــدار ). Balloux and Moulin, 2002(آورد 
) >05/0p(داري دست آمده، تمايز ژنتيكي پايين، امـا معنـي  

كـم بـودن تنـوع بـين     . سي نشـان داد را ميان مناطق مورد برر
دهنده وجود جريان ژني  هاي تمايز، نشانجمعيتي و شاخص
  ).Pinera et al., 2007(هاست بالا در بين جمعيت

نتايج به دست آمـده جريـان ژنـي بسـيار بـالايي را ميـان       
از  8/73، عنوان كـرد  )1373(شاهي فر . دهدمناطق نشان مي

ــه محــل لاروهــاي مــاهي ســفيد رهاســازي ش ــ ده دررودخان
 2/8درصــد در نزديكتــرين رودخانــه و تنهــا  18رهاســازي، 

. شوندتر صيد ميدرصد در مناطق ديگر و مسيرهاي طولاني
با توجه به فاصله نسبتاً زياد ميان مناطق جـدا از جريـان ژنـي    

مربـوط   تـوان طبيعي، دليل اصلي بالا بودن جريان ژني را مي
دست آمده از تكثير مصنوعي به شيوة رهاسازي لاروهاي به 

هاي به بعد از تكثير مولدين در مناطق مختلف، تخم. دانست
دست آمده به مركز تكثيـر منتقـل شـده، بعـد از هـچ شـدن       
لاروها و رسـيدن بـه وزن مناسـب، آنهـا را مخـتلط و بـدون       
توجــه بــه محــل صــيد مولــدين در تعــداد محــدودي از       

، باعـث بـالا رفـتن    كنند كه اين امرها رهاسازي مي رودخانه
جريان ژني و در نتيجه اختلاط ژنتيكي در بين ماهيان مناطق 

هـايي  مختلف، همچنين كاهش تعـداد مولـدين در رودخانـه   
  .گيردشود كه در آنها رهاسازي صورت نميمي

) Thorpe )1982هاي عنوان شده توسـط  طبق پيراسنجه
كه مقدار شباهت ژنتيكي را براي سـطوح فيلـوژني مختلـف    

هايي كه بـه  داران محاسبه كرد، براي جمعيتدر شاخه مهره
  هــاي مشــابه تعلــق دارنــد، شــباهت ژنتيكــي بــين      گونــه

هاي مشـابه بـين   هاي متعلق به جنس، و در گونه90/0-80/0
مقدار به دست آمده در اين بررسـي  . قرار دارد 85/0-35/0

هــاي مشــابه قــرار دارد كــه بــا ، در محــدوده گونــه)965/0(
 .يز پايين به دست آمده مطابق استر تمامقادي

  
  گيرينتيجه

دهـد كـه شـيوة تكثيـر و     نتايج به دست آمده، نشـان مـي  
توانـد دليـل اصـلي كـم بـودن      رهاسازي نامناسب لاروها مي

هاي تمايز، همچنين عامل بروز تنگناي ژنتيكي ميان جمعيت
هاي محـل  بازسازي رودخانه. مورد بررسي ماهي سفيد باشد

زي اين گونـه و فـراهم آوردن امكـان تكثيـر طبيعـي      ري تخم
مولدين، بهترين شيوه براي جلـوگيري از ادامـه ايـن فرآينـد     

بــا توجــه بــه ضــرورت تكثيــر مصــنوعي، لازم اســت . اســت
هـاي مختلـف در   هـاي موجـود در رودخانـه   جدايي جمعيت

 . هنگام تكثير مصنوعي و رهاسازي مد نظر قرار گيرد

  



  
  

 11                                                        ... هاي گرگانرود و در رودخانهRutilus frisii kutum(Kamenskii, 1901)مقايسه ژنتيكي ماهي سفيد درياي خزر

 

  
 

  منابع
سـازمان تحقيقـات و آمـوزش شـيلات     . گزارش نهايي پروژه پلاك گذاري ماهي سفيد در درياي مازنـدران ) 1373(. فر، رشاهي

  .ايران، گزارش تحقيقاتي مركز تحقيقات شيلات استان گيلان

   .انتشارات مركز تحقيقات شيلات، تهران. ماهي سفيد جواهر درياي خزر) 1388. (آ .پور، ع و خاني. پور، آ ولي

Allendorf, F., Ryman, N. and Utter, F. (1987) Genetics and fishery management: past, present and 
future. In: Population genetics and fishery management (eds. Ryman, N. and Utter, F.) 64-67. 
Washington Sea Grant Publication/University of Washington press, Seattle.  

Allendorf, F. W. (1986) Genetic drift and the loss of alleles versus heterozygosity. Zoological 
Biology 5: 181-190. 

Baerwald, M. R. and May, B. (2004) Characterization of microsatellite loci for five members of the 
minnow family Cyprinidae found in the Sacramento-San Joaquin Delta and its tributaries. 
Molecular Ecology 4: 385-390.  

Balloux, F. and Lugon-Moulin, N. (2002) The estimate of population differentiation with 
microsatellite markers. Molecular Ecology 11: 155-165. 

Barinova, A., Yadrenkina, E., Nakajima, M. and Taniguchi, N. (2004) Identification and 
characterization of microsatellite DNA markers developed in ide Leuciscus idus and Siberian 
roach Rutilus rutilus. Molecular Ecology Notes 4: 86-88. 

Bassam, B. J., Caetano-Anolles, G. and Gresshoff, G. M. (1991) Fast and sensitive silver staining 
of DNA in polyacrylamide gels. Analytical biochemistry 84: 680-683. 

Bataillon, T. M., David, J. L. and Schoen, D. J. (1996) Neutral genetic markers and conservation: 
simulated germplasm collections. Genetics 144: 409-417.  

Blanchet, S., Paez, D., Bernatchez, L. and Dodson, J. (2008) An integrated comparison of captive-
bred and wild Atlantic salmon (Salmo salar): Implications for supportive breeding programs. 
Biological Conservation 141: 1989-1999. 

Chen, L., Li, Q. and Yang, J. (2008) Microsatellite genetic variation in wild and hatchery 
populations of the sea cucumber (Apostichopus Japonicus Selenka) from northern China. 
Aquaculture Research 39: 1541-1549. 

Coad, B. W. (2000) Criteria for assessing the conservation status of taxa (as applied to Iranian 
freshwater fishes). Biologia Bratislava 55: 539-557. 

Cornuet, J. M. and Luikart, G. (1996) Description and power analysis of two tests for detecting 
recent population bottlenecks from allele frequency data. Genetics 144: 2001-2014. 

Dewoody, J. A. and Avise, J. C. (2000) Microsatellite variation in marine, freshwater and 
anadromous fishes compared with other animals. Journal of Fish biology 56: 461-473. 



  
  

 1389، بهار )2پياپي ( سال دوم، شماره اول ك،يستماتيوسيو ب يمجله تاكسونوم                                                                                                                       12

 
Dimsoski, P., Toth, G. P. and Bagley, M. J. (2000) Microsatellite characterization in central 

stoneroller Campostoma anomalum (Pisces: Cyprinidae). Molecular Ecology 9: 2155-2234. 

Fiumera, A. C., Wu, L., Parket, P. G. and Fuetst, P. A. (1999) Effective population size in the 
captive breeding program of the Lake Victoria cichlid Paralabidocbromis cbilotes. Zoo Biology 
18: 886-892.  

Frankham, R. (2008) Genetic adaptation to captivity in species conservation programs. Molecular 
Ecology 17: 325-333. 

Goudet, J. (2001) Fstat, a program to Estimate and Test Gene Diversities and Fixation Indices 
(version 2.9.3). Retrieved from http://www2.unil.ch/popgen/softwares/fstat.htm. On: 17 June 
2008. 

Grassi, F., Imazio, S., Gomarasca, S., Citterio, S., Aina, R., Sgorbati, S., Sala, F., Patrignani, G. and 
Labra, M. (2004) Population structure and genetic variation within Valeriana wallrothii Kreyer 
in relation to different ecological locations. Plant Science 166: 1437-1441. 

Hakansson, J. and Jensen, P. (2005) Behavioural and morphological variation between captive 
populations of red junglefowl (Gallus gallus) possible implications for conservation. Biological 
Conservation 122: 431–439. 

Hamilton, P. B. and Tyler, C. R. (2008) Identification of microsatellite loci for parentage analysis 
in roach Rutilus rutilus and eight other cyprinidae fish by cross-species amplification and a novel 
test for detecting hybrids between roach and other cyprinids. Molecular Ecology Resources 8: 
462-465.  

Hillis, D. M., Mable, B. K., Larson, A., Davis, S. K. and Zimmer, E. A. (1996) Nucleic Acids IV: 
sequencing and cloning. In: Molecular Systematics (eds. Hillis, D. M., Moritz, C. and Mable, B. 
K.) 321-384. Sinauer Associates, Sunderland.  

IUCN (2006) IUCN Red List of Threatened species. Retrieved from http://www.redlist.org/. On 18 
May 2007. 

Kitada, S., Shishidou, H., Sugaya, T., Kitakado, T., Hamasaki, K. and Kishino, H. (2009) Genetic 
effects of long-term stock enhancement program. Aquaculture 290: 69-79. 

Koljonen, M. L., Tahtinen, J., Saias, M. and Koskiniemi, J. (2002) Maintenance of genetic diversity 
of Atlantic salmon (salmo salar) by captive breeding programmes and the geographic 
distribution of microsatellite variation. Aquaculture 212: 69-92.  

Li, J., Wang, G. and Bai, Z. (2009) Genetic variability in four wild and two farmed stocks of the 
Chinese freshwater pearl mussel (Hyriopsis cumingii) estimated by microsatellite DNA markers. 
Aquaculture 287: 286-291.  

Li, Q., Xu, K. and Yu, R. (2007) Genetic variation in Chinensis hatchery populations of the 
Japanese scallop (Patinopecten yessoensis) inferred from microsatellite data. Aquaculture 296: 
211-219.  



  
  

 13                                                        ... هاي گرگانرود و در رودخانهRutilus frisii kutum(Kamenskii, 1901)مقايسه ژنتيكي ماهي سفيد درياي خزر

 

  
 

Liu, F., Xia, J. H., Bai, Z. H., Fu, J. J., Li, J. L. and Yue, G. H. (2009) High genetic diversity and 
substantial population differentiation in grass carp (Ctenopharyngodon idella) revealed by 
microsatellite analysis. Aquaculture 297: 51-56.  

Machado-schiaffino, G., Depico, E. and Garcia-vazquez, E. (2007) Genetic variation losses in 
Atlantic salmon stocks created for supportive breeding. Aquaculture 264: 59-65.  

Millennium Ecosystem Assessment. (2005) Ecosystems and human well-being: Current state and 
trends: Findings of the conditions and trends working group of the millennium ecosystem 
assessment. Island Press, Washington D.C. 

Nei M. (1978) Estimation of average heterozygosity and genetic distance from small number of 
individuals. Genetics 89: 583-590. 

Oosterhout, C. V., Hutchinson, W. F., Wills, D. P. M. and Shipley, P. (2004) Micro-checker: 
software for identifying and correcting genotyping errors in microsatellite data. Molecular 
Ecology Notes 4: 535-538. 

Paykan Heyrati, F., Mostafavi, H., Toloee, H. and Dorafshan, S. (2007) Induced spawning of 
kutum, Rutilus frisii kutum (Kamenskii, 1901) using (D-Ala6, Pro9-NEt) GnRHa combined with 
domperidone. Aquaculture 265: 288-293.  

Peakall, R. and Smouse, P. E. (2006) Genalex 6: genetic analysis in Excel. Population genetic 
software for teaching and research. Molecular Ecology Notes 6: 288-295. 

Petit, R. J., Mousadik, A. E. and Pons, A. O. (1998) Identifying populations for conservation on the 
basis of genetic markers. Conservation Biology 12: 844-855. 

Pinera, J. A., Blanco, G., Vázquez, E. and Sánchez, J. A. (2007) Genetic diversity of blackspot 
seabream (Pagellus bogaraveo) populations off Spanish Coasts: a preliminary study. Marin 
Biology 151: 2153-2158. 

Pujolar, J. M., Deleo, G. A., Ciccotti, E. and Zane, L. (2009) Genetic composition of Atlantic and 
Mediterranean recruits of European eel Anguilla anguilla based on EST-linked microsatellite 
loci. Journal of Fish Biology 74: 2034-2046.  

Raymond, M. and Rousset, F. (2003) Genepop 3.4., an updated version of Genepop v.1.2 (1995): 
population genetics software for exact tests and ecumenicism. Journal of Heredity 86: 248-249. 

Rice, W. R. (1989) Analyzing tables of statistical tests. Evolution 43: 223-225. 

Thorpe, J. P. (1982) The molecular clock hypothesis: biochemical evolution, genetic differentiation 
and systematic. Annual Review of Ecology and Systematics 13: 139-168. 

Tiedemann, R, Hardy, O., Vekemans, X. and Milinkovitch. M. C. (2000) Higher impact of female 
than male migration on population structure in large mammals. Molecular Ecology 9: 1159-
1163. 

Valipour, A. and Khanipour, A. A. (2007) Cultivation of autumn form Rutilus frisii kutum. Book of 
abstracts, Conference of warm water Aquaculture and biologic productivity of basisns of arid 
climate. International symposium, Astrakhan, Russia, p 183. 



  
  

 1389، بهار )2پياپي ( سال دوم، شماره اول ك،يستماتيوسيو ب يمجله تاكسونوم                                                                                                                       14

 
Wright, S. (1978) Evolution and the genetics of populations: variability within and among natural 

populations. University of Chicago Press, Chicago.  

Xu, Z., Primavera, J. H., De la Pena, L. D., Pettit, P., Belak, J. and Warren, A. A. (2001) Genetic 
diversity of wild and cultured black tiger shrimp (Penaeus monodon) in the Philippines using 
microsatellites. Aquaculture 199: 13- 40. 

Zar, J. H. (1999) Biostatistical analysis. 4th ed., Prentice Hall, New Jersey. 

 

 


