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  (Cyprinus carpio)مقايسه ساختار ژنتيكي دو جمعيت كپورمعمولي 
 و انزلي با استفاده از هشت نشانگر ريزماهواره سو قرهدر مناطق 
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  چكيده

ر نواحي جنوبي دريـاي خـزر   ارزش ماهيان استخواني است كه د هاي با يكي از گونه (Cyprinus carpio) كپورمعمولي
ي اخير بازسـازي ذخـاير مـاهي كپـور معمـولي از طريـق تكثيـر مصـنوعي         ها در دهه. از نظر اقتصادي حايز اهميت است

در ايـن تحقيـق، بـراي بررسـي سـاختار جمعيتـي       . تواند تنوع ژنتيكي را دستخوش تغييراتي كند گيرد كه مي صورت مي
 DNA. آوري شـد  جمـع ) نمونـه از هـر منطقـه    28(سـو   اهي از منـاطق انزلـي و قـره   نمونه م 56ماهي كپور معمولي تعداد 

طبـق نتـايج حاصـل    . اي بررسـي شـد   ريزمـاهواره  ژنـي  جايگاه 8كلروفرم استخراج و با استفاده از -به روش فنل ها نمونه
. به دست آمد 000/1 و 90/0، 18-11ار و مشاهده شده به ترتيب ظمحدوده تعداد آلل، متوسط هتروزيگوسيتي مورد انت

ميـزان  . ي مورد بررسـي وجـود دارد  ها در درون جمعيت) درصد 99(آناليز واريانس مولكولي نشان داد كه تنوع بالايي 
سوست كه علـت آن   دهنده وجود تمايز ژنتيكي پايين بين مناطق انزلي و قره به دست آمد كه نشان FST ،017/0شاخص 
از ) ≥05/0P(داري  آزمون مورد بررسـي، انحـراف معنـي    16نمونه از  13. نوان كردتوان مهاجرت طبيعي ماهيان ع را مي

همچنين نتـايج  . نسبت داد هتروزيگوسيتيواينبرگ نشان دادند كه علت عمده آن را مي توان به افزايش  -تعادل هاردي
تـوان بيـان    نتايج حاصل، ميبا توجه به . بررسي است مورد حاصل از ترسيم دندروگرام بيانگر تمايز ژنتيكي دو جمعيت

همچنــين وجــود . ي مــورد بررســي از غنــاي اللــي و تنــوع ژنتيكــي قابــل قبــولي برخوردارنــد  هــا داشــت كــه جمعيــت
، گوياي جريان ژني بالا در اين منطقه بوده كه تـأثيرات منفـي تكثيـر مصـنوعي بـر      سو قرههتروزيگوسيتي بالا در منطقه 

  . كند مي يتنوع ژنتيكي را خنث
  معموليسو، ماهي كپور  واره، قرهواينبرگ، تنوع ژنتيكي، ريزماه-انزلي، تعادل هاردي :كليدي هاي هواژ

  
  مقدمه

هاي مهم ماهيـان هسـتند   كپورماهيان يكي از خانواده
گونـه در چهـار قـاره جهـان      2000كه با داشتن بـيش از  

مـاهي كپـور   . (Kirpichnikov, 1972) اندپراكنش يافته
، Cyprinidaeاز خـانواده   (Cyprinus carpio) معمولي

هاي متمـادي در  بومي آسياي مركزي است كه طي قرن
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ــت       ــرده اس ــدا ك ــترش پي ــان گس ــف جه ــواحي مختل ن
(Kohlmann et al., 2003) .    مـاهي كپـور معمـولي از

هاي اقتصادي درياي خزر اسـت و بـه عنـوان منبـع      گونه
هرچنـد ايـن گونـه بـه     . گردد غذايي مهمي محسوب مي

ومي و طبيعـي در تمـام سـواحل دريـاي خـزر      صورت ب ـ
 هـا  وجود دارد و براي توليـد مثـل وارد مصـب رودخانـه    

هاي اخير به علت صيد بـيش از حـد    شود، اما در سالمي
هاي توليد مثل، نسل آن كاهش پيـدا   و از بين رفتن محل

ي نيازمنـد بـه حفاظـت    ها كرده؛ به طوري كه جزو گونه
  ). 1387دلي و نادري، عب(رود  شمار مي در منطقه به

 هم اكنون، حفاظت و بازسازي ذخاير ايـن مـاهي بـا   
بچه ارزش در ايران از طريق تكثير مصنوعي و رهاسازي 

. پـذيرد  هاي طبيعـي صـورت مـي    توليدي در آب ماهيان
و همكاران در سال  Blanchetبررسي انجام شده توسط 

بر روي آزاد ماهي اقيانوس اطلس نشان داد كه بـا   2008
ــرات      ــر، تغيي ــيوه تكثي ــن ش ــالقوه در اي ــد ب ــود فواي وج

هاي تكثيـر  مورفولوژيك و ژنتيكي بارزي در ميان نمونه
شود و اين روش در طولاني مصنوعي و وحشي ديده مي

تواند به كـاهش تنـوع ژنتيكـي درون جمعيتـي     مدت مي
 ,.Machado et al)ذخــاير ژنــي بــومي منجــر گــردد 

ايي اهميتي حيـاتي بـراي   تنوع ژنتيكي منابع دري .(2007
ــين    ــوان اول ــه عن ــا داشــته، ب ــديريت و حفاظــت از آنه م

هـا در شـرايط   نياز بـراي حفـظ سـازگاري جمعيـت     پيش
 Diz and)محيطي در حال تغييـر محسـوب مـي گـردد     

Persa, 2009) . هاتاريخچه جمعيت بارةاطلاعات درلذا 
 مربوط بههاي برنامه بردبراي پيش هاو ساختار ژنتيكي آن

در معـرض تكثيـر مصـنوعي     ي كـه هـاي  گونهاز حفاظت 
. (Zhang et al., 2002) خواهد بودسودمند  قرار دارند،

هاي تكثيـر مصـنوعي   بنابراين، با توجه به اينكه اثر روش

بر ذخاير ژنتيكي آبزيـان اثبـات شـده و هـم اكنـون نيـز       
بخشي از ذخـاير ايـن گونـه از تكثيـر مصـنوعي حاصـل       

وضـعيت ژنتيكـي ايـن گونـه بسـيار       گردد، اطـلاع از  مي
بــدين منظــور نشــانگرهاي مختلفــي در . ضــروري اســت

شـوند، امـا در    هاي ژنتيك جمعيـت اسـتفاده مـي   بررسي
بــه علــت  ميــان ايــن نشــانگرها، نشــانگرهاي ريزمــاهواره

فراواني و گستردگي بالا در ژنوم، همبارز بودن، توارث 
نتيجـه،  و در ژنـي   جايگـاه مندلي، كوچك بودن انـدازه  

ــره   ــق واكــنش زنجي ــين ژنوتيــپ از طري اي ســهولت تعي
ــي  ــين پل ــراز و همچن ــاربرد   پليم ــالا داراي ك مورفيســم ب

  .(Chen et al., 2008)تري هستند  گسترده
هايشان در به علت بالا بودن تعداد آلل ها ريزماهواره

را  هتروزيگوسـيتي بـالاترين ميـزان    نشـانگرها ميان تمام 
مورفيسم بسـيار بـالا    اين پلي (Liu, 2007) دهندنشان مي
توانند بـراي  مي  نشانگرهاي ريزماهوارهدهد كه نشان مي

آناليز ژنتيك جمعيت و تعيين نژادها بسـيار مفيـد باشـند    
(Dunham, 2004).  

عليــرغم اهميــت اقتصــادي مــاهي كپــور معمــولي و  
ر و انتخـاب  يهمچنين اهميت آن در بحث بازسازي ذخا

اي در زمينه ساختار جمعيتـي   ردهمولدين، اطلاعات گست
اطلاعـات  . اين گونه در منـاطق مختلـف موجـود نيسـت    

محدود به بررسي صورت گرفته توسط لالـوئي   ،موجود
روي ژنتيك جمعيـت مـاهي كپـور    ) 1387(و همكاران 

معمولي در برخي از نواحي حوضه جنوبي دريـاي خـزر   
لـذا  . اسـت  mtDNA (PCR-RFLP)با استفاده از روش 

ن تحقيق از نشانگر ريزماهواره براي ارزيابي هرچه در اي
و انزلـي   سو قرهبهتر ساختار جمعيتي اين گونه در مناطق 

  . كه از مناطق مهم پراكنش اين ماهي هستند استفاده شد
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  ها مواد و روش
  DNAبرداري و استخراج  نمونه

ماهي كپـور معمـولي از مصـب منـاطق رودخانـه       54
 99/53درجـه شـمالي و    97/36، اسـتان گلسـتان  (سو  قره

 47/37، اســتان گــيلان(و تــالاب انزلــي ) درجــه شــرقي
بـه طـور   (صيد شد ) درجه شرقي 47/49درجه شمالي و 

ه بــهــا  بــرداري نمونــه). نمونــه از هــر منطقــه 28متوســط 
گـرم از   3-2حـدود  . تصادفي انجـام شـد   صورت كاملاً

آوري و تــا زمــان اســتخراج  بالــه پشــتي هــر مــاهي جمــع
DNA  قرار داده شد درصد 96در الكل اتيليك.  

كلروفـرم  -روش فنـل  ، با اسـتفاده از DNAاستخراج 
ــذيرفت  ــا DNA. (Hillis et al., 1996)انجــام پ ي ه

ميكروليتــر آب مقطــر  100اســتخراجي پــس از افــزودن 
 -20ي مربوط در فريزر ها استريل تا زمان انجام آزمايش

يـت  كم كيفيـت و . نگهـداري شـدند  گـراد   درجه سـانتي 
DNA ي استخراجي، با استفاده از روش الكتروفورز با ها

درصـــد و اســـپكتروفتومتر تعيـــين شـــد  1ز وژل آگـــار
(Sambrook et al., 1989).  

  ز مولكوليآنالي
، MFW2 ،MFW7ريزمـاهواره  ژنـي  جايگاه هشت 
MFW13 ،MFW16، MFW17 ،MFW20 ،
MFW26 (Crooijmans et al., 1997)  وCypG24 

(Baerwald and May, 2004)   از مطالعات انتشار يافتـه
  ).1 جدول(انتخاب شدند 
براي هـر يـك    (PCR)هاي زنجيري پليمراز  واكنش

از آغازگرها انجام شد و بهترين دماي الحـاق بـراي هـر    
بـا   ي ژنـي هـا تكثيـر جايگـاه  . ها به دست آمديك از آن

ــره   ــنش زنجي ــتفاده از واك ــم  اس ــراز در حج  25اي پليم
 DNA ،5/0نـانوگرم   15و شـرايطي شـامل   ميكروليتري 

ميكرومـــــولار  400ميكرومــــولار از هـــــر پرايمــــر،   
پليمـراز،   DNAالمللي تگ نوكلئوتيدها، يك واحد بين

ــافر  ــزيم و آب  ميلــي PCR X1 ،5/1ب مــولار كلريــد مني
شرايط سيكل دمـايي  . مقطر تا رسيدن به حجم انجام شد

راي و مشخصــات داده شــده بــه دســتگاه ترموســايكلر بــ
  . آورده شده است2اي پليمراز در جدول  واكنش زنجيره

  معمولي ماهي كپور ريزماهوارههاي پرايمرهاي مورد استفاده در آناليز توالي و ويژگي -1 جدول

 توالي  اندازه آلل  تعداد آلل  يجايگاه ژن
  دماي اتصال

  )گراد درجه سانتي(

MFW2 22  288-200  F: CACACCGGGCTACTGCAGAG 
R: GTGCAGTGCAGGCAGTTTGC 

64  

MFW7 22  272-160  F: TACTTTGCTCAGGACGGATGC 
R: ATCACCTGCACATGGCCACTC

62  

MFW13 17  272-188  F: ATGATGAGAACATTGTTTACAG 
R: TGAGAGAACAATGTGGATGAC 

56  

 MFW16 18  204-128  F: GTCCATTGTGTCAAGATAGAG 
R: TCTTCATTTCAGGCTGCAAAG 

57  

MFW17 25  316-208  F: CTCAACTACAGAGAAATTTCATC 
R: GAAATGGTACATGACCTCAAG 

57  

MFW20 19  304-208  F: CAGTGAGACGATTACCTTGG 
R: GTGAGCAGCCCACATTGAAC 

60  

MFW26 16  172-108  F: CCCTGAGATAGAAACCACTG 
R: CACCATGCTTGGATGCAAAAG 

60  

CypG24 14  168-112  F: CTGCCGCATCAGAGATAAACACTT 
R: TGGCGGTAAGGGTAGACCAC 

58  
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 اي پليمراز چرخه حرارتي واكنش زنجيره -2جدول 

  دما  زمان  مرحله  تعداد چرخه
 )گراد درجه سانتي(

 94 دقيقه5 واسرشت  چرخه 1

  چرخه 5
 واسرشت
  اتصال
  تكثير

 ثانيه30
  ثانيه 30
  ثانيه 30

94  
  *درجه بالاتر از دماي اتصال 5

72  

  چرخه 32
 واسرشت
  *اتصال
  تكثير

 ثانيه30
  ثانيه 30
  يهثان 30

94  
  )64-56(دماي مشخص شده 

72  
  72 دقيقه10 تكثيرنهايي  چرخه 1

 
اي پليمـراز بـر روي ژل   محصولات واكنش زنجيـره 

جداسـازي و  ) غيـر يـونيزه  (درصـد   10آميـد  آكريلپلي
 Bassam)آميزي شدند  ها به روش نيترات نقره رنگ ژل

et al., 1991) . توسط دسـتگاه   ها وير ژلتصپس از تهيه
ــ از ، (Gel Doc XR, BIO-RAD)از ژل مستندسـ

براي محاسبه طول قطعـات   Gel pro analyzerافزار  نرم
  . استفاده شد

  
  آناليز آماري

، ژنــــي جايگــــاهارزيــــابي تعــــداد الــــل در هــــر 
مشاهده شده و مـورد انتظـار در بررسـي     هتروزيگوسيتي

و همچنـين آزمـون انحـراف از     هـا  تنوع ژنتيكي جمعيت
  افـــزار بـــا اســـتفاده از نـــرم واينبـــرگ-تعـــادل هـــاردي

GenAlex 6.3 (Peakall and Smouse, 2006) 
بـراي تعيـين تفـاوت بـين دو منطقـه در      . صورت گرفت

، مورد انتظـار  (Ho)مقادير هتروزايگوسيتي مشاهده شده 
(He)     ــر ــون غيـ ــون ويلكاكسـ ــي از آزمـ ــوع آللـ و تنـ

اسـتفاده شـد    SPSS (ver 18)افـزار   پارامتريـك در نـرم  
(Zar, 1999) .ي هـا  داري آزمونبراي تنظيم سطح معني

تكرار شونده نيز ضريب تصحيح بونفروني اسـتفاده شـد   
(Rice, 1989) .ــرم ــزار  از ن   FSTAT (ver 2.9.3)اف

(Goudet, 2001)  آميـزي  نيز براي تعيين شـاخص درون
(FIS) شـيوة توزيـع   . داري آن اسـتفاده شـد   و سطح معني

مايز بـين منـاطق بـا    تنوع مشاهده شده و همچنين ميزان ت
 مولكـولي  و تحت آنـاليز واريـانس   FSTاستفاده از معيار 

(AMOVA) ــرم ــزار  ن ــد  GeneAlexاف ــبه گردي . محاس
و  (Nei, 1978) (I) و شباهت ژنتيكي (D) مقادير فاصله

هـا بـا اسـتفاده از ترسـيم     رابطه فيلوژنيـك بـين جمعيـت   
 PopGeneافـزار   نـرم  نيز با استفاده از UPGMAدرخت 

(Yeh et al., 1999)  بـه منظـور تعيـين    . صورت گرفـت
تنـوع ژنتيكــي درون و بـين جمعيتــي و همچنـين، ميــزان    

و  (FST)نهايـت  تمايز بين جمعيتي بر اساس مدل اللي بي
بـا اسـتفاده از آنـاليز واريـانس      (RST)اي مدل جهش پله

  .استفاده شد GeneAlexافزاري  مولكولي بسته نرم
  

  مشاهدات
در اين تحقيق استفاده شد  ژني ايگاهج 8در مجموع 
هـاي مربـوط بـه    تعداد الـل . مورف بودند كه همگي پلي
نشـان داده   1 مـورف در جـدول   هاي پلـي تمامي جايگاه

سو و انزلي  در مناطق قره ها متوسط تعداد الل .شده است
همچنـين، كمتـرين و   . به دسـت آمـد   14و  16به ترتيب 

 CypG24ي ها ر جايگاهبه ترتيب د ها بيشترين ميزان الل
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ي مؤثر ها الل. مشاهده شد) الل 18( MFW2و ) الل 11(
به دسـت آمـد كـه در ايـن     63/14-96/6 نيز در محدوده

و ) MFW17 )96/6تـرين ميـزان در جايگـاه     ميان، پايين
. قرار داشـت ) MFW20 )63/14بالاترين آن در جايگاه 

 در سطح مناطق مورد بررسي، تعداد الل مشاهده شـده و 
ثر و همچنين هتروزيگوسـيتي مشـاهده شـده و مـورد     ؤم

  .آورده شده است 3انتظار در جدول 

  

  هاي مورد بررسي مورد استفاده در جمعيت ژني هاي جايگاتنوع ژنتيكي  -3جدول 
  MFW2  MFW7  MFW13  MFW16  MFW17  MFW20  MFW26  GyPG24  جايگاه ژني

                 پارامتر  منطقه

  سو قره

Na 20  11  14  16  21  18  16  12  

Ne  51/14  04/9  46/10  16/12  24/12  63/14  08/12  13/9  

Ho  00/1  00/1  00/1  00/1  00/1  00/1  00/1  00/1  

He 93/0  88/0  90/0  91/0  91/0  93/0  91/0  89/0  

  انزلي

Na 16  17  16  10  13  16  14  10  

Ne  63/12  86/11  17/11  72/7  96/6  52/13  52/9  04/8  

Ho  00/1  00/1  00/1  00/1  00/1  00/1  00/1  00/1  

He  92/0  91/0  91/0  87/0  85/0  92/0  89/0  87/0  

Na :هاي مشاهده شده،  تعداد اللNe :هاي مؤثر تعداد الل ،Ho :مشاهده شده،  هتروزيگوسيتيHe :مورد انتظار هتروزيگوسيتي 
  

 000/1 (Ho)ميانگين هتروزيگوسيتي مشـاهده شـده   
 (He)مورد انتظار  يهتروزيگوسيتمتوسط . به دست آمد

تـرين   و پايين) 93/0(به دست آمد كه بالاترين  90/0 نيز
 MFW20هـاي   ميزان آن بـه ترتيـب در جايگـاه   ) 85/0(
. مشـاهده شـد  ) منطقه انزلي( MFW17و ) سو منطقه قره(

 هتروزيگوسـيتي هـا و ميـزان    همچنين از نظـر تعـداد الـل   
ق مـورد  هاي منـاط  مشاهده شده و مورد انتظار، بين نمونه

  ). P<05/0(داري مشاهده نشد  بررسي اختلاف معني
ــاردي  ــادل ه ــام  -انحــراف از تع ــراي تم ــرگ ب واينب

انحراف از تعـادل  . تركيبات لكوس جمعيت محاسبه شد
مشـاهده شـد؛ هـر چنـد      هاي ژني جايگاهبالايي در اكثر 

 آزمـون  16پس از ضـريب تصـحيح بـونفروني، از ميـان     

تنها ) ژني  جايگاه 8در جمعيت  2(جمعيت -جايگاه ژني
  . سه آزمون در تعادل بودند
به دسـت   -08/0 (FIS)آميزي  متوسط شاخص درون

هـاي منـاطق مـورد     بـين نمونـه   FSTمتوسـط ميـزان   . آمد
در . به دست آمد 017/0ها،  واني اللبررسي بر اساس فرا

محاسبه شد  (FST)نيز ميزان تمايز هاي ژني  جايگاهسطح 
) 008/0(يزان تمايز مشاهده شـده  ، كمترين م)4جدول (

MFW20  ژنـي    جايگاهدر ) 038/0(و بيشترين ميزان آن
MFW17 همچنـين، جريـان ژنـي بـالايي     . به دست آمد

  .مشاهده گرديدژني   جايگاهدر سطح ) 97/18: ميانگين(
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  ستفادهمورد ا جايگاه ژنيدر سطح ده  (FST)و تمايز  (Nm)ميزان جريان ژني  -4 جدول
  MFW2 MFW7 MFW13 MFW16 MFW17  MFW20 MFW26  GyPG24  جايگاه ژني

Nm 29/27  13/15 54/17 56/16 25/6  21/32  71/25  05/11  
FST  009/0  016/0 014/0 015/0 038/0  008/0  010/0  022/0  

  
) 5 جدول(با توجه به نتايج آناليز واريانس مولكولي 

لكـولي در سـطح   حاصل از آناليز واريانس مو FSTنتايج 
) درصد 99(نشان داد كه تنوع ژنتيكي بالايي درصد  99

 ها بين جمعيت) درصد 1(و تنوع پاييني  ها درون جمعيت
  . نيز نشان داده شده است 1 وجود دارد كه در شكل

ميزان شـباهت و فاصـله ژنتيكـي بـين منـاطق نيـز بـه        
ــب  ــد   37/0و  68/0ترتيـ ــت آمـ ــه دسـ ــدول(بـ ). 6 جـ

بر اساس مقدار فاصله ژنتيكي نيز  UPGMAدندروگرام 
  .نشان داد كه اين دو منطقه در دو شاخه مجزا قرار دارند

  
  

  ،انحرافات ميانگين مربع: MSمجموع مربعات، : SSدرجه آزادي، : df. (AMOVA)آناليز واريانس مولكولي  -5جدول 
Prob :جايگزيني تصادفي 99نحراف پس از دار بودن ا معني  

  df SS MS Est.var. %  Stat Value Prob 
  -  - -  درصد 1 05/0 755/6 755/6 1  ها بين جمعيت
  FST 015/0  010/0  درصد 99 686/3 686/3 459/405 110  ها درون جمعيت

  

  
 FST توزيع تنوع ژنتيكي تحت معيار -1شكل 

 
  )ر مربوط به فاصله ژنتيكي استعدد بالاي قطر مربوط به شباهت ژنتيكي و زير قط(ماتريس فاصله و شباهت ژنتيكي  -6 جدول

 انزلي سوقره منطقه

 68/0  سوقره

   37/0 انزلي
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 گيري بحث و نتيجه
هــا نشــانگرهاي ژنتيكــي هســتند كــه بــه  ريزمــاهواره

اي در مطالعـــات ژنتيـــك جمعيـــت صـــورت گســـترده
شـوند   هاي پرورشي و وحشي ماهيـان اسـتفاده مـي    گونه

(Liu et al., 2009).  بررسي براي تعيين سـاختار  در اين
سو و انزلي كه  ژنتيكي ماهي كپور معمولي در مناطق قره

جايگـاه   8از مناطق مهم پراكنش ايـن مـاهي هسـتند، از    
مــورف  اســتفاده شــد كــه همگــي پلــي ريزمــاهواره ژنــي
  .بودند

جزو پارامترهاي مهم  ها و تعداد آلل هتروزيگوسيتي
ــوع ژنتيكــي جمعيــت ــهتن ــا  رو هــا از لحــاظ روب شــدن ب

ــرات محيطـــي هســـتند    و  (Frankharn, 2008)تغييـ
هــايي همچــون قابليــت رقابــت و توانــايي يــك  ويژگــي

ــتگاه   ــا در زيس ــراي بق ــود ب ــين  موج ــي را تعي ــاي طبيع ه
  .(Hakansson and Jensen, 2005)سازد  مي

هاي تنوع ژنتيكي، غنـاي آللـي نسـبت بـه      در بررسي
ر واقــع، د. داراي ارزش بــالاتري اســت هتروزيگوســيتي

دهنده بـالا بـودن انـدازه مـؤثر      بالا بودن غناي آللي نشان
جمعيــت و اســتفاده از غنــاي آللــي بــراي ارزيــابي تنــوع 

گزيني يـا   هاي بههايي كه براي برنامهژنتيكي در جمعيت
 Diz and)تـر اسـت    انـد، مناسـب  حفاظت انتخاب شـده 

Persa, 2009) . در اين بررسي، ميانگين مقادير به دست
مشاهده شـده و   هتروزيگوسيتيها،  ده براي تعداد اللآم

ــط    ــده توس ــزارش ش ــادير گ ــالاتر از مق ــار ب ــورد انتظ  م
Crooijmans  براي كپورمعمولي در ) 1997(و همكاران

ايـن اخـتلاف   . اروپا با استفاده از پرايمرهـاي مشـابه بـود   
ها باشد، امـا  ممكن است در نتيجه تفاوت در تعداد نمونه

هـاي  از تنوع ژنتيكي بـالاتر در جمعيـت   تواند حاكيمي
هچنـين   .كپورمعمولي در مناطق مورد بررسي نيـز باشـد  

تواند مي هتروزيگوسيتين كردند كه تعداد الل و بيا اآنه

در مجموع، . ثير تعداد نمونه و منطقه هدف باشدأتحت ت
ــي  ــاوت معن ــل و  ) <05/0P(داري  تف ــداد ال ــاظ تع از لح
  . رد بررسي مشاهده نشدبين مناطق مو هتروزيگوسيتي

همچنين، نتايج نشان داد كه ميانگين هتروزيگوسيتي 
هاي مورد بررسي نسـبت  مشاهده شده در سطح جمعيت

بـــه مقـــادير مشـــاهده شـــده در ماهيـــان آب شـــيرين و 
 Dewoody and) (Anadromous)آنــــادروموس 

Avise, 2000 كـه متوسـط تعـداد     بالاتر است، در حالي
ي گـزارش شـده در   هـا  به با تعـداد آلـل  مشا ها تقريباًآلل

جمعيـت ماهيـان آب شـيرين بـود      اي ريزماهوارهبررسي 
(Hekel et al., 2002) . ايــن مســأله كارآمــدي بيشــتر

را در  هتروزيگوســيتياســتفاده از تعــداد آلــل نســبت بــه 
  . كند ييد ميأي ژنتيك جمعيت تها بررسي

 16نمونـه از   13واينبرگ، -در بررسي تعادل هاردي
پس از اعمال ) منطقه×جايگاه ژني(زمون مورد بررسي آ

ــي    ــراف معنـ ــونفروني انحـ ــحيح بـ ــريب تصـ داري  ضـ
)005/0P< (ــا توجــه بــه نتــايج . از تعــادل نشــان دادنــد ب

تـوان اذعـان نمـود كـه اغلـب       حاصل در اين تحقيق، مي
واينبـرگ را  -انحراف از تعادل هـاردي هاي ژني  جايگاه
اين انحـراف بـه علـت     دهند كه در اكثر موارد،نشان مي

ــزايش  ــيتياف ــت هتروزيگوس ــه  . اس ــا مقايس ــع، ب در واق
مشــاهده شــده و مــورد انتظــار در ميــان  هتروزيگوســيتي

مورد بررسـي در ايـن   هاي ژني  جايگاهها و تمام جمعيت
 هتروزيگوســيتيشــود كــه ميــزان تحقيــق، مشــاهده مــي
مورد انتظار بيشـتر   هتروزيگوسيتيمشاهده شده از ميزان 

. اســت هتروزيگوســيتي، كــه ايــن همــان افــزايش بــوده
توانـد بـر اثـر    هـا مـي  انحراف از تعـادل در ايـن جمعيـت   

 گيري غيرتصادفي نيز باشدها و يا جفتاختلاط جمعيت
(Liu et al., 2005). 
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تواند انحراف به طور كلي، يك عامل به تنهايي نمي
اي از عوامل ناشـي   از تعادل را توضيح دهد، اما مجموعه

توانند  ي بازسازي ذخاير ميها تكثير مصنوعي و برنامه از
ي هـا  در ايجاد افزايش و انحـراف از تعـادل در جمعيـت   

  . مورد بررسي دخيل باشند
ــينة     ــاريخي و پيش ــدهاي ت ــي، فرآين ــدهاي محيط س

گيري از عواملي هستند كـه  زندگي، همانند روش جفت
ها را شـكل  هر كدام تا حدودي ساختار ژنتيكي جمعيت

آنـاليز واريـانس   . (Tiedemann et al., 2000)دهند مي
مولكولي به عنوان يـك آنـاليز آمـاري، وسـيله مناسـبي      

يـزان تمـايز   براي مشـخص كـردن سـاختار جمعيـت و م    
. (Grassi et al., 2004)سـت  هاژنتيكـي بـين جمعيـت   

 درصـد  99نتايج آناليز واريانس مولكولي نشـان داد كـه   
 هـا  بين جمعيت درصد 1ها و تن ها تنوع در درون جمعيت

نيز تمايز ) FST )017/0مقدار به دست آمده . وجود دارد
بــر اســاس معيــار . هــا نشــان دادرا بــين جمعيــت انــدكي

Wright )1978 ( ميزانFST  دهنـده   نشـان  05/0تـا   0بين
ميزان شباهت و فاصله ژنتيكي بين دو . است اندكتمايز 

آمـد كـه بـر     دسـت  بـه  37/0و  68/0منطقه نيز به ترتيب 
ــراي     ــده ب ــزارش ش ــباهت ژنتيكــي گ ــادير ش اســاس مق

–85/0(جـنس   و هـم ) 8/0–9/0(گونـه   ي همها جمعيت

35/0 ((Thorpe, 1982)  تــوان بيــان نمــود كــه      مــي
ي مـورد بررسـي از نظـر شـباهت ژنتيكـي در      ها جمعيت

نتايج اين . گيرند ي همجنس قرار ميها محدوده جمعيت

ژنـي بـالا بـين منـاطق      بررسي نيز حاكي از وجود جريان
در بررسي مقـادير فاصـله و شـباهت    . مورد بررسي است

پاييني بـين منـاطق مـورد     ژنتيكي نيز فاصله ژنتيكي نسبتاً
صورت عـدم جريـان ژنـي و يـا      در. بررسي مشاهده شد

رفـت تمـايز    انتظار مـي  ها جريان ژني اندك بين جمعيت
يـان  جر. اي بـين آنهـا ايجـاد گـردد     ژنتيكي قابل ملاحظه

توانــد ناشــي از مهــاجرت طبيعــي مــاهي و  ژنــي بــالا مــي
ــر    ــاي حاصــل از تكثي ــازي لاروه ــين روش رهاس همچن
ــن روش      ــه در اي ــد ك ــر باش ــز تكثي ــنوعي در مراك مص
لاروهاي به دست آمـده را بـدون توجـه بـه محـل صـيد       

ــدين در مكــان . كننــد ي مختلــف رهاســازي مــيهــا مول
ــان مــيهــا داده لي ياكنــد كــه عليــرغم مس ــ ي حاصــل بي

همچون جمعيت بسـته دريـاي خـزر و تكثيـر مصـنوعي      
تنوع ژنتيكي ماهي كپور معمـولي هنـوز در سـطح قابـل     

رسـد تكثيـر مصـنوعي و     بـه نظـر مـي   . توجهي قرار دارد
رهاســازي بچــه ماهيــان در طبيعــت، هنــوز اثــر درخــور  

معمـولي   توجهي روي سطح تنوع ژنتيكـي مـاهي كپـور   
ه ايــن حقيقــت كــه نداشــته، بــا وجــود ايــن، بــا توجــه بــ

بازسازي ذخاير اين ماهي از طريـق تكثيـر مصـنوعي در    
حال انجام بوده، در آينده نيز ادامه خواهد يافت، ايجـاد  
تدابيري براي حفظ و تقويت تنوع ژنتيكي مشاهده شـده  

آميـزي و   است و اجتنـاب از مشـكلات حاصـل از درون   
  . رسد آميزي ضروري به نظر مي برون
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Abstract 
Common carp (Cyprinus carpio) is regarded as one of the economically important bony fish 
species in south Caspian Sea. In recent decades, stock rebuilding programs of common carp 
were carried out by artificial propagation of wild caught broodstocks that might disturb 
genetic diversity. In this study, 56 fish were collected from Gharahsu and Anzali regions (28 
samples in each region) to investigate the populations’ structure. DNA were extracted by 
phenol-chloroform method and investigated for 8 microsatellite loci. Results showed that the 
range of allel number, expected and observed heterozygosity, were 11-18, 0.90 and 1.00, 
respectively. The analyses of molecular variance showed high genetic diversity (99%) within 
populations. The Fst value was 0.017 which indicates the low genetic differentiation between 
the Gharahsu and Anzali populations that could be because of the natural migration of fish. 13 
out of 16 investigated tests showed significant deviation from Hardy-Weinberg equilibrium 
(p<0.05), mostly due to the excess of heterozygosity. UPGMA cluster analysis based on Nei 
genetic distance showed there are two different populations inhabited in these regions. The 
results could be of interest for management and conservation programs of this valuable 
species in the Caspian Sea.  
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