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مناطق قره سو و در  Rutilus rutilus caspicusژنتيكي ماهي كلمه خزر تنوعبررسي 
  به روش مايكروستلايتگميشان 
  بهاره شعبانپور  و علي شعباني ،*حديثه كشيري

  دانشكده شيلات، گروه شيلات ،دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعيگرگان، 

  2/6/89: تاريخ پذيرش   31/2/88: تاريخ دريافت

  چكيده

ارزش درياي خزر محسوب مي گردد كه علي رغم  يكي از گونه هاي تجاري با) Rutilus rutilus caspicus(ماهي كلمه 
محدود مي كاهش ذخاير اين ماهي در سالهاي اخير و همچنين اهميت بالاي آن، اطلاعات راجع به اين گونه در سطح مولكولي 

لكوس مايكروستلايتي  10ار ژنتيكي ماهي كلمه در مناطق قره سو و گميشان از بررسي ساخت به منظوردر اين تحقيق، . باشد
به دست آمد كه نشان از تمايز ژنتيكي  Fst ،016/0طبق نتايج حاصله، متوسط ميزان . استفاده شد كه همگي پلي مورف بودند

ها در اكثر لكوسها انحراف از تعادل را واينبرگ، نمونه -در بررسي تعادل هاردي. مي باشد بررسيجمعيتهاي مورد بين  پايين
و  4- 21تعداد اللها در محدوده . آن را مي توان به وجود اللهاي نول و تكثير مصنوعي نسبت دادعمده نشان دادند كه دليل 

ه دست ب) 84/0ميانگين ( 72/0-93/0و ) 7/0: ميانگين( 29/0 - 1هتروزايگوسيتي مشاهده شده و مورد انتظار به ترتيب در دامنه 
. مي باشند آمد كه بيانگر اين مطلب مي باشد كه جمعيتهاي مورد بررسي از غناي اللي و تنوع ژنتيكي قابل توجهي برخوردار

كه تنوع پاييني بين جمعيتها وجود داشته و بخش عمده تنوع مشاهده شده مربوط به همچنين آناليز واريانس مولكولي نشان داد 
ي ماهي كلمه در مناطق مورد بررسي جمعيتها فاصله ژنتيكي نيز حاكي از جدايي بررسي اصل ازج حنتاي. باشدمي جمعيتهادرون 
   .دمي باش

 .، مايكروستلايت، تنوع ژنتيكي، تمايز ژنتيكي)Rutilus rutilus caspicus(ماهي كلمه  :كليدي واژه هاي

 hadiskashiri@gmail.com:ي، پست الكترونيك0171- 4424155: نويسنده مسئول، تلفن تماس* 

  مقدمه
يكي از گونه هاي ) Rutilus rutilus caspicus(ماهي كلمه 

درياي خزر با ارزش تجاري بالا مي باشد كه در بومي 
، دلايل مختلفي از جمله آلودگي آبهاسالهاي اخير به 

تخريب رودخانه ها، ايجاد  سد  بر مسير مهاجرت و 
كاهش يافته  به شدت آنصيد قاچاق ميزان ذخاير  همچنين

 گونه هاي در معرض تهديد ءجز ماهيكه اين  طوريه ب
حفاظت و بازسازي ذخائر  .)18(محسوب مي گردد  منطقه

اين ماهي ارزشمند در ايران از طريق تكثير مصنوعي و 
- برنامه .صورت مي گيردي رهاسازي لاروها در آبهاي طبيع

ر تقويت ذخاير وحشي صورت هاي بازسازي كه به منظو

د مي تواند منجر به كاهش تنوع ژنتيكي درون پذيرمي 
جمعيتي، تغيير در ذخاير ژني بومي و در نهايت انقراض 

بررسي انجام شده توسط ). 21(جمعيتهاي محلي گردد 
Blanchet  بر روي آزاد ماهي  2008و همكاران در سال

نشان داد كه با وجود مزاياي تكثير  نيز اقيانوس اطلس
هاي تكثير نتيكي بارزي بين نمونهمصنوعي، تغييرات ژ

شود و اين روش در مصنوعي و وحشي ديده مي
طولاني مدت ممكن است منجر به كاهش تنوع 

. )7( گرددذخاير ژني بومي در  ژنتيكي درون جمعيتي
تنوع ژنتيكي منابع دريايي اهميتي حياتي براي مديريت و 
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راي حفظ نياز بحفاظت از آنها داشته و به عنوان اولين پيش
شرايط محيطي در حال تغيير  سازگاري جمعيتها در

اطلاعات در مورد تاريخچه لذا ). 12(محسوب مي گردد 
هاي برنامه بردبراي پيش هاو ساختار ژنتيكي آن هاجمعيت

سودمند هاي در معرض خطر گونهاز حفاظت مربوط به 
  ). 34( خواهد بود

ط دنيا توجه در حال حاضر كاهش ذخاير آبزيان در اكثر نقا
جهت  مولكوليمحققين را به اعمال روشهاي دقيق 

ابتدا در ). 19( است مديريت ذخاير آبزيان جلب نموده
با ساختار ذخاير، تشخيص گونه ها و جمعيتها  ارزيابي

استفاده از صفات مورفومتريك و مريستيك صورت مي 
گرفت اما با توجه به حساسيت بالاي اين صفات به 

كاري در نشانه  و اثرات منفي دست تغييرات محيطي
گذاري بر سلامت ماهيان و همچنين محدود بودن تفسير 

ولي ، علم استفاده از ماركرهاي مولكحاصل از آن داده هاي
جهت شناسايي راپيد  همچون مايكروستلايت، آلوزايم و

در اين ميان، . ساختار ژنتيكي ذخاير توسعه يافت
ت ژنتيك جمعيت كاربرد نشانگرهاي ريزماهواره در مطالعا

در واقع اين . گسترده تري نسبت به ساير نشانگرها دارند
كه علاوه بر فراواني  نشانگرها ارزش بالايي داشته به طوري

بالا در ژنوم تمام موجودات، تنوع قطعات تكرار شونده در 
آنها بالاست كه دليل آن را مي توان به نرخ بالاي جهش در 

بارز بودن،  از طرفي به علت هم. اين نشانگرها نسبت داد
لذا مي توان  ،هتروزايگوسيتي و جهش را بهتر نشان داده

اذعان نمود كه اين نشانگرها در بررسيهاي جمعيتي ماهيان 
و  Bartfai .)31(د نبر برخي معايب روشهاي ديگر غلبه دار

مايكروستلايت ها را به عنوان  نيز) 2003(همكاران 
ر آناليز تنوع ژنتيكي در بين ساير كارآمدترين نشانگرها د

در اين بررسي از  ، لذانشانگرها معرفي نموده اند
نشانگرهاي مايكروستلايت براي ارزيابي تنوع ژنتيكي 

  . )6( ماهي كلمه استفاده گرديد

انتخاب ماهي كلمه در اين بررسي به دليل اهميت آن در 
ع، در واق. بحث بازسازي ذخاير و انتخاب مولدين مي باشد

آگاهي از ميزان ذخاير توارثي و تنوع ژنتيكي بين افراد يك 
گونه از اهداف ارزشمند مديريت ذخاير و اصلاح نژاد 

سفانه علي رغم اهميت موضوع، اطلاعات أمت .باشد مي
محدودي در خصوص ساختار ژنتيكي اين گونه ارزشمند 

و تنها تحقيق صورت گرفته مربوط به آناليز وجود داشته 
با  خليج گرگان و انزليماهي كلمه در مناطق  ژنتيكي

با . )17(لكوس مايكروستلايت مي باشد  6استفاده از 
اين موضوع كه تكثير طبيعي ماهي كلمه  درنظر گرفتن

طي سالهاي اخير كاهش يافته و درحال حاضر بخشي 
از ذخائر اين گونه باارزش از تكثير مصنوعي حاصل 

ذخائر  نوعي نيز برمي گردد و اثر روشهاي تكثير مص
داشتن اطلاعات در مورد ژنتيكي آبزيان اثبات شده، 

 ءدر مناطق قره سو و گميشان كه جز كلمهژنتيكي  تنوع
مناطق مهم پراكنش و رهاسازي لاروهاي حاصل از تكثير 

ضروري  مصنوعي اين ماهي محسوب مي گردند،
 هدف از اين تحقيق، ارائه اطلاعاتي در زمينه .باشد مي

در سطح مولكولي در مناطق  ماهي كلمهار جمعيتي ساخت
استفاده از اطلاعات حاصل از  .مي باشد قره سو و گميشان

اين تحقيق مي تواند در بهبود و اجراي روشهاي مديريتي 
مناسب در بخش بازسازي ذخائر ماهي كلمه سودمند واقع 

  .گردد

  اهمواد و روش
 54از  نمونه برداري:  DNAو استخراج  نمونه برداري

و رودخانه قره  عدد ماهي كلمه از مناطق تالاب گميشان
در بهار سال ) نمونه از هر منطقه 27متوسط به طور ( سو

گرم از باله پشتي هر  2- 3حدود . صورت پذيرفت 1386
در الكل اتيليك  DNAتا زمان استخراج  آوري و ماهي جمع

 از، با استفاده DNAاستخراج . قرار داده شد درصد 96
 DNA. )16( انجام پذيرفتكلروفرم  -وش فنلر
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 استريلميكروليتر آب مقطر  100 استخراجي پس از افزودن
نگهداري  - 20در فريزر  آزمايشهاي مربوطهتا زمان انجام 

 با استفاده ازاستخراجي،  DNAكيفيت و كميت  .ندشد
درصد و اسپكتروفتومتر  1ژل آگارز  با تروفورزروش الك

  .)28( گرديدتعيين 

جفت آغازگر  10: تجزيه و تحليلهاي مايكروستلايت
  :مايكروستلايت مورد تجزيه و تحليل قرار گرفت

CA1 ،CA3 )11( CypG3 ،CypG24 ،CypG27 CypG30 
)2( Lid1 ،Rru2 ،Rru4 )4 ( وZ21908 )http://zfin.org( .

يك از براي هر ) PCR(واكنشهاي زنجيري پليمراز 
آغازگرها انجام شد و بهترين دماي الحاق براي هر يك از 

شامل مايكروليتر  PCR، 25حجم واكنش . ها به دست آمدآن
 400مايكرومولار از هر پرايمر، /. DNA ،5نانوگرم  15

 DNAالمللي تگ مايكرومولار نوكلئوتيدها، يك واحد بين
نيزيم و ميلي مولار كلريد م X)1PCR(  ،5/1پليمراز، بافر 

همچنين چرخه . آب مقطر استريل تا رسيدن به حجم بود
 دماي دراي دقيقه  3سيكل  1: سيكل 3هاي حرارتي شامل 

به  درجه 94سيكل  35 ، )واسررشته سازي اوليه(درجه  94
حرارت اتصال  ، درجه)واسررشته سازي( ثانيه 30 مدت

 به مدتدرجه  72و  )الحاق( ثانيه 30به مدت ) 1جدول (
 دقيقه 3 به مدت اي درجه 72 سيكل 1و  ،)بسط( دقيقه 1

  . به عنوان مرحله بسط نهايي بود

-آكريلاي پليمراز روي ژل پليمحصولات واكنش زنجيره

روش ژلها به و جداسازي ) غير يونيزه(درصد  10آميد 
تصاوير پس از تهيه . )28( شدندنيترات نقره رنگ آميزي 

-Gel Doc XR, BIO( ژلها توسط دستگاه مستند ساز ژل

RAD( ، از نرم افزار كوانتيتي وان براي محاسبه طول
و  هتروزيگوسيتي ، فراواني آللي .قطعات استفاده گرديد

با آزمون مربع كاي واينبرگ بر اساس - تعادل هاردي
 .گرديد همحاسب) Genepop 3.1 )26استفاده از نرم افزار 
بر اساس  بين جمعيتها FSTو  FIS ،Nm براي تعيين شاخص

- از نرم  AMOVAو تنوع ژنتيكي بر اساس آزمون  فراواني

 همچنين از نرم افزار .استفاده شد) Gene Alex )25افزار 
POPGENE )33 ( ژنتيكي فاصله  و شباهتبه منظور تعيين

ترسيم درخت (و رابطه فيلوژنيك بين جمعيتها ) 23(
UPGMA (استفاده گرديد.   

  نتايج
اين تحقيق مورد استفاده قرار لكوس در  10در مجموع 

مربوط به  تعداد اللهاي. پلي مورف بودند گرفت كه همگي
نشان داده ) 2(تمامي جايگاههاي پلي مورف در جدول 

اطق در منمتوسط ميزان اللهاي مشاهده شده .  شده است
 .به دست آمد 2/10 و 4/11به ترتيب  قره سو  و گميشان

به ترتيب در  للهاا ميزانو بيشترين كمترين  همچنين
. مشاهده شد )الل 21( Ca3و) الل Z21908 )4  هايجايگاه
به دست آمد كه  66/3 - 43/14نيز در محدوده  ثرؤم اللهاي

و ) Rru4 )66/3ميزان در جايگاه پايين ترين  در اين ميان،
. قرار داشت )Ca3 )43/14آن در جايگاه بالاترين 

 29/0 - 1 دهدر محدو )Ho( هتروزايگوسيتي مشاهده شده
مقدار  پايين ترين كه طوريه ببه دست آمد ) 7/0: ميانگين(

آن مربوط  بالاترينو ) گميشان( Z21908مربوط به لكوس 
. بود) گميشان( Rru1و ) هر دو منطقه( Ca1به جايگاههاي 

به  He (84/0(متوسط هتروزايگوسيتي مورد انتظار نيز 
ميزان ) 72/0(و پايين ترين ) 93/0(دست آمد كه بالاترين 

در منطقه قره سو  Rru4و  Ca3ترتيب در جايگاههاي ه آن ب
همچنين از نظر تعداد اللها و ميزان  .مشاهده شد

هتروزايگوسيتي مشاهده شده و مورد انتظار، بين نمونه 
هاي مناطق مورد بررسي اختلاف معني داري مشاهده نشد 

)P>0.05.( ينبرگ وا - بررسي نمونه ها از نظر تعادل هاردي
نشان داد كه نمونه هاي منطقه قره سو در لكوسهاي نيز 
Ca1 ،Rru1 وCypG27  و نمونه هاي منطقه گميشان در

در تعادل قرار داشتند و Rru4 و CypG27  ،Lid1 لكوسهاي
نشان  واينبرگ - در ساير لكوسها انحراف از تعادل هاردي

   .)2جدول( دادند
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  ويژگي ده لكوس مورد استفاده -1جدول
  دماي اتصال توالي )جفت باز(وزن  لكوس

Ca1 132 - 104  F: AAG ACG ATG CTG GAT GTT TAC 
R: CTA TAG CTT ATC CCG GCA GTA 

55  

Ca3 300 - 236  F: GGA CAG TGA GGG ACG CAG AC 
R: TCT AGC CCC CAA ATT TTA CGG 

52  

CypG3 228 - 160  F: AGT AGG TTT CCC AGC ATC ATT GT 
R: GAC TGG ACG CCT CTA CTT TCA TA 

59  

 CypG24 212 - 164  F: CTG CCG CAT CAG AGA TAA ACA CTT 
R: TGG CGG TAA GGG TAG ACC AC 

58  

CypG27 308 - 244  F: AAG GTA TTC TCC AGC ATT TAT 
R: GAG CCA CCT GGA GAC ATT ACT

49  

CypG30 208 - 180  F: GAA AAA CCC TGA GAA ATT CAA AAG A 
R: GGA CAG GTA AAT GGA TGA GGA GAT A 

52  

Lid1 256 - 220  F: TAA AAC ACA TCC AGG CAG ATT 
R: GGA GAG GTT ACG AGA GGT GAG 

51  

Rru2 144 - 108  F: TTC CAG CTC AAC TCT AAA GA 
R: GCA CCA TGC AGT AAC AAT 

46  

Rru4 220 - 184  F: TAA GCA GTG ACC AGA ATC CA 
R: CAA AGC CTC AAA AGC ACA A 

54  

Z21908 180 - 160  F: ATT GAT TAG GTC ATT GCC CG 
R: AGG AGT CAT CGC TGG TGA GT 

59  

  تنوع ژنتيكي لكوسهاي مورد استفاده در جمعيتهاي مورد بررسي -2جدول
  لكوس 

  منطقه
  Ca1 Ca3 CypG3 CypG24 CypG27 CypG30 Lid1 Rru1 Rru4 Z21908 

  قره سو

Na 7  21 16 13 12 16  8  8  7  6  
Ne 56/5 43/14 22/9 72/9 83/7 75/11  50/6  45/6  66/3  05/4  
H0 00/1 88/0 66/0 74/0 81/0 59/0  55/0  85/0  44/0  33/0  
He 82/0 93/0 89/0 89/0 87/0 91/0  84/0  84/0  72/0  75/0  

pHw ns * *** *** Ns **  ***  ns ***  ***  

  گميشان

Na  8  17 14 13 11 13  8  7  7  4  
Ne  13/5 46/12 65/9 67/8 25/7 78/9  78/5  57/4  99/3  97/3  
H0  00/1 85/0 44/0 88/0 63/0 63/0  66/0  00/1  55/0  29/0  
He  80/0 92/0 89/0 88/0 86/0 89/0  82/0  78/0  75/0  74/0  

pHw  * ** *** ** Ns ***  Ns *   
ns

***  
Na : ي مشاهده شده، اللهاتعدادNe : ي موثراللهاتعداد         Ho : ،هتروزايگوسيتي مشاهده شدهHe :هتروزايگوسيتي مورد انتظار  

pHw :ينبرگ وا-تست احتمال تعادل هاردي)ns :05/0داري، عدم معني :P≤* ،01/0 :P≤** ،001/0:P≤ (***  
  

  در سطح لكوسهاي مورد بررسي) Nm(و جريان ژني ) FIS(، درون آميزي)FST(ميزان ضرايب تمايز - 3جدول
  لكوس  

Ca1  Ca3  CypG  شاخص
3  

CypG
24  

CypG
27  

CypG 
30  Lid1  Rru1  Rru4  Z2190

8 
  ميانگين

FSt 023/0  007/0  012/0  013/0  006/0  007/0  037/0  027/0  06/0  018/0  016/0  

FIS 23/0 -  059/0  037/0  085/0  167/0  326/0  270/0  13/0 -  323/0  581/0  182/0  

Nm 39/10  59/34  02/21  38/19  31/38  77/34  55/6  98/8  44/38  85/13  69/15  
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به ) Nm(و جريان ژني ) FIS(متوسط شاخص درون آميزي 
 FSTمتوسط ميزان . به دست آمد 69/15و  18/0 ترتيب 

 بين نمونه هاي مناطق مورد بررسي بر اساس فراواني اللها،
حاصل   FSTبررسي نتايج .  )3جدول ( به دست آمد 016/0

نشان داد كه درصد  99در سطح  از آناليز واريانس مولكولي
 و تنوع جمعيتهادرون ) درصد 99( ييتنوع ژنتيكي بالا

همچنين نتايج . وجود دارد عيتهاجمبين ) درصد 1(پاييني 
نيز حاكي از تنوع درون جمعيتي بالا  RSTحاصل از تست 

در ) درصد 3(و تنوع بين جمعيتي پايين ) درصد 97(
در بررسي شباهت و فاصله . مي باشد بررسيمناطق مورد 

ميزان شباهت و فاصله ژنتيكي بين دو منطقه ، )23(ژنتيكي 
دندوگرام . آمد به دست 186/0و  83/0به ترتيب 

UPGMA  بر اساس مقدار فاصله ژنتيكي نيز نشان داد كه
  .قرار دارند مجزامنطقه در دو شاخه اين دو 

  بحث
از گونه هاي با ارزش درياي خزر بوده كه  يكي ماهي كلمه

خوش تغييراتي گرديده  يت آن دستدر سالهاي اخير جمع
ماهيان در معرض تهديد محسوب مي  ءكه جز طوريه ب

حفاظت از اين ماهي در ايران از طريق تكثير و . ددگر
. رهاسازي اين گونه در آبهاي طبيعي صورت مي گيرد

سفانه علي رغم اهميت موضوع، اطلاعات راجع به تنوع أمت
تنوع . ژنتيكي اين گونه در سطح مولكولي محدود مي باشد

در بين  DNAژنتيكي از تفاوت در توالي نوكلئوتيدهاي 
ي شود و مي توان آن را توسط نشانگرهاي افراد حاصل م

اطلاع از ميزان تنوع ژنتيكي ). 30(ژنتيكي اندازه گيري كرد 
 از اهميت زيادي ت از ذخاير آنهاظاآبزيان در راستاي حف
ماركرهاي مايكروستلايت امروزه . برخوردار مي باشد

كاربرد گسترده تعيين ساختار ژنتيكي جمعيت آبزيان  جهت
عيين ساختار ژنتيكي در اين بررسي جهت ت .)3( اي دارند

كه از  و تالاب گميشان دخانه قره سوور ماهي كلمه در
لكوس  10مناطق مهم پراكنش اين ماهي مي باشند، از 

. مايكروستلايتي استفاده شد كه همگي پلي مورف بودند

در بررسي مايكروستلايتي ) 1387(چكمه دوز و همكاران 
 Rutilus frisii(ييزه ماهي سفيد تنوع جمعيتهاي بهاره و پا

kuttum ( ثر ؤالل واقعي و ممتوسط در درياي خزر، تعداد
و دامنه هتروزايگوسيتي مشاهده  26/5و  4/9را به ترتيب 

 21/0- 96/0شده و قابل انتظار را به ترتيب در محدوده 
گزارش نمودند كه بالا بودن دامنه هتروزايگوسيتي در ماهي 

بيانگر سطح بالاي تنوع ژنتيكي اين سفيد درياي خزر را 
در بررسي ژنتيكي جمعيتهاي ماهي كپور . )1(ماهي دانستند

 Iznik ،Sapancaمنطقه  3در ) Cyprinus carpio(معمولي 
لكوس مايكروستلايتي،  4در تركيه با استفاده از  Bafraو 

و هتروزايگوسيتي مشاهده شده  لكوس سطحدر  هاتعداد الل
گزارش  575/0-817/0و  75/6-  8 دهترتيب در محدوه ب

جمعيت ماهي كپور در منطقه  ،در اين ميان. گرديد
Sapanca  با دارا بودن بالاترين ميزان متوسط الل در هر

لكوس و هتروزايگوسيتي، تنوع مايكروستلايتي بالاتري را 
 آناليزدر  Keyvanshokuh et al., 2007). 22(نشان داد 

خليج گرگان و انزلي با  ژنتيكي ماهي كلمه در مناطق
الل در هر تعداد لكوس مايكروستلايتي،  6استفاده از 

- 60/0و  1/7-8/7 را به ترتيب و هتروزيگوسيتيلكوس 
 جمعيتهاكه بين  داشتندو عنوان  نمودند گزارش 56/0

تفاوت معني داري از لحاظ تعداد الل و هتروزايگوسيتي 
معني داري از  در اين بررسي نيز تفاوت. )17( وجود ندارد

در مطالعه صورت . مشاهده نشد جمعيتهااين حيث بين 
و ميانگين  8/10گرفته، ميانگين تعداد الل در هر لكوس 

) Ne(ثر ؤاللهاي م. به دست آمد 52/7ثر نيز ؤتعداد الل م
ست كه هتروزايگوسيتي يكسان ايجاد ا بيانگر تعداد اللهايي

س مي تواند تحت ي واقعي در هر لكواللهاتعداد . مي كنند
كه با تعداد نمونه  طوريه تاثير اندازه نمونه قرار گيرد ب

ر جايگاه ي واقعي مختلف در هاللهاهاي مختلف تعداد 
ي اللهاتعداد  كاهش. دست مي آيده مايكروستلايتي ب

مي تواند بيانگر كاهش  مشاهده شده در سطح جمعيت
در واقع ارزيابي غناي اللي نسبت . )20( تنوع ژنتيكي باشد

نتيكي داراي ارزش به هتروزايگوسيتي در بررسيهاي تنوع ژ

www.sid.ir


www.SID.ir

Arc
hive

 of
 S

ID

 1391، 1، شماره 25جلد                              مجله زيست شناسي ايران                                                                                     

144 

 

كه هتروزايگوسيتي بيشتر مبتني بر  طوريه بالاتري بوده ب
در اين  ).12( تغييرات تصادفي در فراواني ژني مي باشد

ي مشاهده شده در برخي از لكوسها اللهاتعداد  ،تحقيق
 Hamilton & Tylorي بود كه قبلا توسط بيشتر از تعداد الل

اين اختلاف ممكن است در . )14( گزارش گرديد (2007)
نتيجه تفاوت در تعداد نمونه ها باشد اما مي تواند حاكي از 
تنوع ژنتيكي بالاتر در جمعيتهاي كلمه در مناطق مورد 

در برخي لكوسها  اللهابا اين وجود تعداد . بررسي نيز باشد
 & Hamiltonق با تعداد به دست آمده توسط در اين تحقي

Tylor (2007) هتروزايگوسيتي مشاهده  .)14(در تشابه بود
 29/0 - 1محدوده  به ترتيب در  اللهاشده و تعداد 

قرار داشت كه  )8/10: ميانگين( 4- 21و ) 7/0: ميانگين(
لي ئمي تواند بيانگر اين موضوع باشد كه علي رغم مسا

فشار صيد بالاي اين گونه و  همچون تكثير مصنوعي،
همچنين جمعيت بسته درياي خزر تنوع ژنتيكي اين گونه 

نظر مي رسد ه ب  .حد قابل توجهي قرار دارد هنوز هم در
 رهاسازي بچه ماهيان به طبيعت تاكنونتكثير مصنوعي و 

 اثر قابل توجهي روي سطح تنوع ژنتيكي ماهي كلمه نداشته
ي تكثير مصنوعي، اين روش علي رغم مزايا سفانهأمت .است

در دراز مدت مي تواند منجر به كاهش تنوع ژنتيكي ذخائر 
مشكلات و به دليل  معمولاً). 7(ژني بومي گردد 

همچون استفاده  موجود در كارگاههاي تكثير محدوديتهاي
محدودي مولد براي توليد لارو، فعاليتهاي اين از تعداد 

رفتن تنوع ژنتيكي  مراكز در غالب موارد منجر به از دست
گردد ميي بومي جمعيتهاجوامع وحشي و حتي انقراض 

 كلمه باتوجه به اين حقيقت كه بازسازي ذخائر ماهي ).8(
از طريق تكثير مصنوعي در حال انجام بوده و در آينده نيز 
ادامه خواهد يافت، ايجاد تدابيري جهت حفظ و تقويت 

ي از تكثير ت ناشتنوع مشاهده شده و اجتناب از مشكلا
 .نظر مي رسدمصنوعي ضروري ب

ميزان هتروزايگوسيتي مورد انتظار به در اين بررسي، 
بيشتر از هتروزايگوسيتي  Rru1 و Ca1استثناء لكوس 

مشاهده شده بود كه يك علت عمده اين امر را مي توان به 

در ماهيان  اللهاوجود اين . ي نول نسبت داداللهاوجود 
البته كسري . عادي باشد تواند امري كاملاً مي

ي نول مي تواند اللهاهتروزايگوسيتها علاوه بر فرضيه 
گزيني بودن،  ثير عوامل ديگري همچون تحت بهأتحت ت

آميزش خويشاوندي و به تبع آن افزايش خلوص ژنتيكي 
نمونه ها در اكثر لكوسها در اين تحقيق، ). 5( نيز باشد

. برگ نشان دادندواين –انحراف معني داري از تعادل هاردي
واينبرگ در اين تحقيق را - انحراف از تعادل هاردي

ي نول در جمعيتهاي مورد بررسي اللهاتوان به وجود  مي
در واقع . كلمه و يا تكثير مصنوعي اين گونه نسبت داد

عادي مي باشد  ي نول در ماهي پديده اي كاملاًاللهاوجود 
ماهيان مورد  در توارث مايكروستلايت در اللهاو وجود اين 

ي نول،  اللهادر حضور  ).27( ييد قرار گرفته استأت
به عنوان هموزايگوتهايي  هتروزايگوسيتها مي توانند اشتباهاً

براي الل ديگر در نظر گرفته شوند كه مي تواند علتي براي 
 Keyvanshokuh.كسري هتروزايگوسيتها در جمعيت باشد

et al (2007)  در اهي كلمه م هاينيز در بررسي جمعيت
انحراف از تعادل عمده انزلي و خليج گرگان دليل مناطق 
واينبرگ را به كسري هتروزايگوسيتها به دليل - هاردي

در تحقيق حاضر، . )17(ندي نول، نسبت داداللهاحضور 
دست آمد و چون متوسط ه ب FIS ،18/0متوسط شاخص 

اين مقدار بيش از صفر است، مي تواند دال بر آميزش 
آميزش . )32( وندي و اختلاط بين جمعيتها باشدخويشا

هاي ماهيان خويشاوندي از جمله خطرات اصلي در جمعيت
تواند باعث كاهش هتروزايگوسيتي، به شمار مي رود كه مي

و عدم مقاومت در برابر بيماريها و در  ءكاهش ميزان بقا
 .)13( نهايت به خطر انداختن جمعيتهاي بومي گردد

به  69/15ر جمعيتهاي مورد بررسي، د Nmمتوسط شاخص 
كه هيچ جريان ژني و يا جريان ژني  در صورتي. دست آمد

تفاوت ژنتيكي قابل  اندكي بين جمعيتها باشد، بين آنها
با افزايش ميزان  .)10( وجود خواهد آمده ملاحظه اي ب

مهاجرت، ميزان شباهت ژنتيكي بين جمعيتها افزايش 
و درصد  10جريان ژني  كههمچنين زماني  ).24( يابد مي
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مي توان ذخاير مورد بررسي را مجزا از هم  يا كم تر باشد،
محاسبه جريان ژني در اين تحقيق نشان ). 9( درنظر گرفت

جريان ژني  ،مي دهد كه بين جمعيتهاي مورد بررسي كلمه
وجود داشته و تفاوت ژنتيكي بين اين ) 69/15(بالايي

 اين بررسي بالاترين ميزان در . جمعيتها نيز پايين مي باشد

FST  دست آمد ب 016/0 رد بررسيومبين نمونه هاي مناطق
و جريان ژني بالاي بين  كه با توجه به فاصله مناطق مذكور

با تبادل . قابل توجيه مي باشد سادگيبه اين دو منطقه، 
آيد و تبادل بيشتر منجر به كم افراد، تبادل ژنها نيز پيش مي

با اين وجود . گرددبين جمعيتها مي شدن تمايز ژنتيكي
به دست آمده در اين بررسي پايين مي  Fstاگرچه ميزان 

باشد، اما ممكن است تمايز ژنتيكي مهمي را نمايان سازد 
 Hartel & Clarck (1997) كه اين موضوع  قبلا توسط

به نظر محققين نامبرده، تمايز . )15( تاكيد شده است
به هيچ عنوان نمي توان هم را  05/0از  ترپايينژنتيكي 

 نوعز حاكي از تني AMOVAنتايج آزمون . ناديده گرفت

نتيكي ژو در عين حال تنوع  ژنتيكي بالا در داخل گروهها
همچنين فاصله ژنتيكي بين  .مي باشد هابين جمعيتپايين 
. دست آمده ب 186/0 بررسي موردهاي مناطق نمونه

Keyvanshokuh et al., 2007 ژنتيكي را  فاصلهزان نيز مي
خليج گرگان و (هاي مورد بررسي ماهي كلمه در نمونه

-Thrope & Sol. )17( گزارش نمودند 29/0) تالاب انزلي

cava, 1994  كه مقادير فاصله ژنتيكي  داشتندعنوانNei 
-هاي مشابه و گونهگونهبا  ييجمعيتهابراي ) 23() 1972(

و  07/0- 002/0جنس به ترتيب در محدوده هاي هم
 21/1تا  58/0 از و براي جنسهاي هم خانواده 61/0- 03/0
به دست آمده در اين  ژنتيكي فاصله ميزان. )29( باشدمي

گيرد كه جنس قرار ميبررسي در محدوده گونه هاي هم
بر اساس مقادير فاصله ژنتيكي و . باشدين مييمقدار آن پا

توان  دست آمده در اين تحقيق ميه ب UPGMAوگرام ردند
در مناطق ي ماهي كلمه جمعيتها احتمالاً عنوان نمود كه

  .مجزا از هم مي باشند مورد بررسي
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با استفاده از ) Rutilus frisii kutum(سفيد نژاد بهاره و پاييزه 
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Genetic diversity of caspian roach (Rutilus rutilus caspicus) in 
gharesou and gomishan regions using microsatellite 

Kashiri H., Shabani A. and Shabanpoor B. 
Fisheries Faculty, University of Agricultural Science and Natural Resources, Gorgan, IR. Of IRAN 

Abstract 

Caspian roach (Rutilus rutilus caspius) is regarded as one of the important commercial 
species in Caspian Sea, despite the decrease in roach stock in recent years as well as the 
high importance of this fish, information at the molecular level is scare. In this study, 
the genetic diversity of Rutilus rutilus caspius from Gharesou and Gomishan regions 
was investigated by 10 polymorphic microsatellite loci. According to the results, the Fst 
value was 0.016 which indicates the low genetic differentiation between the 
populations. Most of the loci showed deviation from Hardy-Weinberg equilibrium 
which can attribute it to the presence of null alleles and artificial reproduction. The 
number of alleles, observed and expected heterozygosity were, 4-21, 0.29-1(the 
average: 0.7) and 0.72-0.93 (the average: 0.84), respectively. This indicates the allelic 
diversity and genetic variation of investigated populations is at favorable level. Also, 
analysis of molecular variance showed there is low genetic variation among populations 
and most of the observed variation is within the populations. Results based on genetic 
distance indicated that roach populations are separate from each other in the 
investigated regions. 

Keywords: roach (Rutilus rutilus caspicuc), microsatellite, genetic diversity, genetic 
differentiation.  
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