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 ماهی جویباري بررسی ژنتیک جمعیت سگ
Paracobitis hircanica (Mousavi-Sabet et al., 2015)  

  هاي استان گلستان با استفاده از نشانگرهاي ریزماهوارهرودخانه
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  دانشجوي دکتري شیلات، دانشکده علوم دریایی، دانشگاه تربیت مدرس، نور، ایران3
  17/12/93 پذیرش: تاریخ ؛  6/11/93 ارسال: تاریخ

 

 چکیده
گل استان توسکستان و زرینآباد، هاي تیلدر رودخانه P. hircanicaمنظور تعیین تنوع ژنتیکی ماهی  به

گلستان، از شش نشانگر ریزماهواره استفاده شد که همگی چندشکلی نشان دادند. در بررسی تمایز ژنتیکی 
هاي مناطق مورد بررسی بدست آمد که نشان از وجود تمایز ژنتیکی پایین بین نمونه Fst ،028/0افراد، شاخص 

دار از جایگاه ژنی انحراف معنی - تست جمعیت 18نمونه از  16ز وینبرگ نی -باشد. در بررسی تعادل هارديمی
ها توان به کسري هتروزیگوسیتی مشاهده شده نسبت داد. تعداد اللتعادل نشان دادند که دلیل عمده آن را می

) 52/0(میانگین:  03/0- 1) و 94/11(میانگین:  8-16ترتیب در محدوده و هتروزیگوسیتی مشاهده شده نیز به
ت آمد که نسبت به مقادیر گزارش شده براي ماهیان آب شیرین کمی بالاتر است. نتایج حاصله نشان داد بدس

ماهی جویباري در مناطق مورد بررسی از غناي اللی و تنوع ژنتیکی قابل قبولی برخوردار است.  که سگ
مربوط به درون همچنین در آنالیز واریانس مولکولی مشخص گردید که قسمت عمده تنوع مشاهده شده 

ها وجود دارد. نتایج حاصل از فاصله ژنتیکی نیز نشان داد که احتمالا ها بوده و تنوع پایینی بین جمعیتجمعیت
  هاي استان گلستان وجود دارد. در رودخانه P. hircanicaهاي جدایی از گونه جمعیت

  
 1نشانگر ریزماهواره، تنوع ژنتیکی، تمایز ژنتیکی، P. hircanica: کلیدي هاي هواژ

                                                   
 hadiskashiri@gmail.comنویسنده مسئول: *
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  مقدمه
 باشداز اهداف کلی ژنتیک جمعیت، تعیین وسعت تنوع ژنتیکی در بین افراد متعلق به یک گونه می

)Ciftci and Okumus, 2002( تنوع ژنتیکی که از تفاوت در توالی نوکلئوتیدهاي .DNA  در بین افراد
ها در شرایط محیطی در حال عنوان اولین پیش نیاز جهت حفظ سازگاري جمعیت گردد، بهحاصل می

 Dizباشد (تغییر مطرح بوده و داراي اهمیتی حیاتی براي مدیریت و حفاظت از منابع طبیعی آبی می

and Presa, 2009(، اند منجر به کاهش قدرت توها میکه کاهش تنوع بین افراد و جمعیتطوريبه
 Lucentini etها را به مخاطره اندازد (گشته و بقاي آن سازگاري و پتانسیل بازمانی ماهیان در طبیعت

al., 2009 در واقع، آگاهی از ذخایر توارثی و تنوع ژنتیکی بین افراد یک گونه بسیار حایز اهمیت بوده .(
شناسی حفاظت هاي مدیریتی در علم زیستاز برنامهی ضروري یعنوان جز و داشتن اطلاعات ژنتیکی به

). امروزه کاهش ذخایر آبزیان در بسیاري از نقاط دنیا توجه Ludwig, 2006شود (درنظر گرفته می
هاي مختلف آبزي گونه هاي دقیق مولکولی جهت آگاهی از وضعیت جمعیتمحققین را به اعمال روش

ها، از طریق بررسی ). در ابتدا ارزیابی ساختار جمعیتLin et al., 2002به خود جلب نموده است (
پذیرفت اما با در نظر گرفتن عواملی همچون حساسیت بالاي صفات مورفومتریک و مریستیک انجام می

هاي حاصل از تفسیر آن، نشانگرهاي مولکولی این صفات به تغییرات محیطی و یا محدود بودن داده
تري نسبت به سایرین  ها، نشانگرهاي ریزماهواره کاربرد گستردهبین آنگوناگونی توسعه یافتند که در 

عنوان ابزاري مناسب، دقیق و  ) و بهVerspoor and Jordan, 1989در مطالعات ژنتیک جمعیت داشته (
 ,.Rashed et alباشند (ساده جهت ارزیابی ساختار ژنتیکی و روابط فیلوژنتیک در بین ماهیان مطرح می

هستند که داراي کاربردهاي فراوانی در ژنتیک DNA هاي کوتاه و تکراري ها، توالیریزماهواره). 2011
). این نشانگرها به علت بالا بودن تعداد Angers and Bernatchez, 1998باشند (تکاملی و حفاظتی می

). این Liu, 2007دهند (هایشان، در بین تمام نشانگرها بالاترین میزان هتروزیگوسیتی را نشان می الل
توانند براي آنالیز ژنتیک جمعیت و دهد که نشانگرهاي ریزماهواره میچند شکلی بسیار بالا نشان می
  ).Dunham, 2004تعیین نژادها بسیار مفید باشند (

متعلق به خانواده لوچ ماهیان و بومی ایـران  P. malapterura ماهی جویباري با نام علمی گونه سگ
 ,.Mousavi-Sabet et alتغییر کرده است (  Paracobitis hircanicaیراً نام علمی آن به که اخ باشدمی

ماهیان جویباري، عنوان دومین خانواده بزرگ ماهیان آب شیرین ایران را به خود اختصاص سگ ).2015
ر هاي تصفیه نشـده، اسـتخراج سـنگ از بسـت    . عواملی همچون ورود فاضلاب)Keivany, 2008( اندداده

تهدیـد کننـده    از عوامـل اصـلی   منظـور آبیـاري اراضـی    سازي و انحراف جریان رودها به ها، سدرودخانه
جـا کـه حفـظ تنـوع زیسـتی یکـی از       ). از آنAbdoli et al., 2011باشـد ( جمعیـت ایـن ماهیـان مـی    

هـاي  توانـد بـا توجـه بـه جایگـاه خـود در هـرم       گونه مـی  و هر ستهاي توسعه یافتگی کشورها شاخص
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اکولوژیکی نقش غیر قابل انکاري در اکوسیستم ایفا نماید، لذا شناسـایی سـاختار ژنتیکـی اعضـاي ایـن      
تواند نقش مهمی در حفظ و بقاي نسل این گونه داشته باشد. در این راستا، تاکنون اطلاعات خانواده می

بررسی ژنتیکـی   به دماهیان ایران منتشر شده که محدوسگ اندکی در خصوص ساختار ژنتیکی جمعیت
هـاي کرمانشـاه و   در سه رودخانه متعلق بـه اسـتان   Oxynoemacheilus kiabii  ها همچونگونهبرخی 

هاي فارس و در سه رودخانه متعلق به استان Askari et al., 2014،( Paraschistura nielseni(همدان 
در سه رودخانه متعلق Oxynoemacheilus argyrogramma یا گونه  ) وAmooee et al., 2014(بوشهر 

بـا توجـه بـه     بوده است. )Kolangi-Miandare and Askari, 2014هاي کرمانشاه و کردستان (به استان
در  P. hircanicaو  P. malapteruraعدم وجود اطلاعات در خصـوص سـاختار و تنـوع ژنتیکـی گونـه      

اسـتفاده از شـش نشـانگر ریزمـاهواره در     ماهی جویبـاري بـا    سگ بررسی حاضر به ارزیابی تنوع ژنتیکی
آباد و توسکستان اسـتان گلسـتان کـه از منـاطق مهـم پـراکنش ایـن گونـه         گل، تیلهاي زرینرودخانه

  باشند پرداخته شد.  می
  

  هامواد و روش
آباد و گل، تیلهاي زریناز رودخانه P. hircanicaجویباري  انماهیسگ :هاآوري نمونه جمع

ولت  300-200) با استفاده از دستگاه الکتروشوکر با جریان 1(شکل توسکستان واقع در استان گلستان 
. ) شناسایی شدندCoad, 2014اساس کلیدهاي شناسایی معتبر براي گونه مورد نظر (آوري و برجمع

جدا مورد بررسی) قطعه ماهی براي هر منطقه  28(اي هر ماهی  گرم از باله دمی یا سینه 3-2حدود 
ها جهت قرار داده شدند. در نهایت نمونه درصد 96گیري حاوي الکل اتیلیک شده و در ظروف نمونه

انجام آزمایشات مولکولی به آزمایشگاه بیوتکنولوژي آبزیان دانشکده شیلات دانشگاه علوم کشاورزي و 
   منابع طبیعی گرگان انتقال داده شدند.

  

  
 : توسکستان)3گل و : زرین2آباد، : تیلP. hircanica )1ماهی جویباري برداري سگ نمونهمناطق  - 1شکل 
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بـا   )Hillis et al., 1996و همکـاران ( س یهیل ـهـا طبـق روش   اي نمونههستهDNA  DNA:استخراج 
 کلروفرم و رسوب اتانولی اسـتخراج گردیـد.  -سازي فنل ، خالصKپروتئیناز  بافت توسط استفاده از هضم

  میکرولیتـر آب مقطـر دو بـار تقطیـر اسـتریل حـل و در دمـاي        100دسـت آمـده در   بـه  DNAرسوب 
 DNAجهـت تعیـین کمیـت و کیفیـت      نگهـداري گردیـد.   PCRتا زمـان انجـام   گراد  درجه سانتی -20

  و اسپکتروفتومتري استفاده گردید. درصد 1 الکتروفورز با ژل آگارز ترتیب از روش استخراج شده به
از  P. hircanica منظـور بررسـی تنـوع ژنتیکـی گونـه      بـه : اي پلیمراز و الکتروفـورز زنجیره واکنش
 Bang et( IC487و  IC720 )،Bbar3, Bbar7, Bbar8, Bbar11 )Taylor et al., 2001هاي ژنـی جایگاه

al., 2009(    جـدول) هـا بـا اسـتفاده از    ). تکثیـر لکـوس  1تهیه شده از شرکت تکاپوزیست استفاده شـد
) 2در جـدول ( دمایی براي هر جایگاه ژنی  چرخه) انجام گرفت. شرایط PCRاي پلیمراز (واکنش زنجیره

هـاي  و ژل جداسـازي ) غیریـونیزه ( درصـد  8آمیـد  اکریلروي ژل پلی PCRمحصولات  آورده شده است.
ها تصاویر ژلپس از تهیه  .)Benbouza et al., 2006( نیترات نقره رنگ آمیزي شدند توسطبدست آمده 

جهت محاسبه طول قطعـات از نـرم افـزار     )،Gel Doc XR, BIO-RAD( توسط دستگاه مستند ساز ژل
 استفاده شد.) Gel pro analyzer 3.0( ژل پرو آنالیزور

  
 هاي مورد استفاده در این بررسیویژگی جایگاه - 1 جدول

تعداد   جایگاه ژن
  الل

طولی  دامنه
  (جفت باز)

  ذوب نقطه
)0C(  اتصال  دماي  توالی

)0C(  

Bbar3  11  468-364  8/53:F  
7/53:R 

F: TACCCTCCTAGGCTTGCTGA  
R: CTGGGGCTTTTCATTTTGAG  55  

Bbar7  12  440-352  8/52:F 
R 7/52:  

F: GAGCAACAGCTGCTGTAGGA 
R: GTCGGACCAACCTGAAAACT  58  

Bbar8  13  304-212  7/52:F 
9/53:R 

F: CTCCCTGGATTACTCCCTGA 
R: AGCGCGTCTGTGAAGTTTCT  58  

Bbar11  13  212-140  4/53:F  
4/53:R 

F: GCGGAGGAAGAGAAACACAG  
R: CTATGCCATTGCCACACATC  58  

IC720  10  212-156  7/58:F  
7/58:R  

F: CGCAATGCATTCTCCAATCTCAA 
R: GACCCCACTCATCACTGCCTCTC  55  

IC487  11  228-144  6/57:F  
4/57:R 

F: GATTATGCCATGCCGTTGACTGT 
R: GCTGTTGAAAACTCACCCCTGTG  52  
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  اي پلیمرازچرخه حرارتی واکنش زنجیره - 2جدول 
  )0Cدما (  زمان  مرحله  تعداد چرخه

  94  دقیقه 3  واسرشت  چرخه1

  چرخه 35 
  واسرشت
  اتصال
  تکثیر

  ثانیه 30
  ثانیه 30
  ثانیه 60

C˚94  
  )1درجه حرارت اتصال (جدول 

C˚72  
  C˚72  دقیقه 3  تکثیرنهایی  چرخه 1

 
ثر، هتروزیگوسـیتی مشـاهده شـده و مـورد     ؤفراوانی اللی، تعداد الل در هر جایگاه ژنی، تعداد الل م ـ

افـزار  از نـرم ). Peakall and Smouse, 2006محاسبه گردید ( GenAlex 6.3افزار انتظار با استفاده از نرم
Microchecker 2.2.1 )Oosterhout et al., 2004هاي نول استفاده شد.الل ) جهت بررسی امکان وجود 

وینبـرگ ناشـی از    -عنوان معیاري جهت تعیین میزان انحراف از مدل هـاردي  آمیزي نیز بهضریب درون
). از Weir and Cockerham, 1984( شـد محاسـبه   FSTAT 2.9.3افـزار  آمیزي با اسـتفاده از نـرم   درون

ستفاده از مقایسه هتروزیگوسیتی مشاهده شده براي ارزیابی انحراف از تعادل با ا Genepop 3.1افزار  نرم
 فاصـله ژنتیکـی   اسـاس  بـر وگرام ردنـد ). Raymond and Rousset, 1995و مورد انتظار اسـتفاده شـد (  

)UPGMAافزار ) نیز با استفاده از نرمNTSYS .ترسیم گردید  
  

  نتایج
بـه نتـایج حاصـل از    با توجـه  نشان دادند.  چندشکلیمورد استفاده در این بررسی،  جایگاههر شش 

هاي ژنی مـورد اسـتفاده،   توان بیان داشت که احتمالاً در برخی از جایگاهنیز می Microcheckerافزار نرم
بسیار واضح بود. چـرا کـه    Ic487و  Bbar8هاي ویژه براي جایگاههاي نول وجود دارد. این موضوع بهالل

تعـداد الـل   راي هر سه منطقـه مـورد بررسـی بـود.     هاي نول در دو جایگاه مذکور بنتایج مؤید وجود الل
). کمتـرین  3محاسبه گردید (جـدول   P. hircanica لکوس مورد نظر براي گونه  شش ثر درؤواقعی و م

بـود.   Bbar3ثر مربـوط بـه لکـوس    ؤو کمترین الـل م ـ   IC487و IC720هاي الل واقعی مربوط به لکوس
هاي نمونهدر  ثرؤگل و کمترین الل متوسکستان و زرین هاي نمونهدر  همچنین کمترین تعداد الل واقعی

 16آبـاد ( هاي منطقه تیـل  در نمونه Bbar8در لکوس نیز گل بدست آمد. بیشترین تعداد الل واقعی زرین
) و قابـل انتظـار   Hoالل) مشاهده گردید. اطلاعات بدست آمده مربوط به هتروزیگوسیتی مشاهده شده (

)Heجـدول، دامنـه   این رده شده است. با توجه به آو) 3( ) نیز در جدولHo  هـاي   هـاي گـروه   در نمونـه
گـل  در منطقه زرین IC487، در لکوس Hoکه کمترین مقدار قرار داشت طوري 03/0-00/1مختلف بین 

قـرار داشـت کـه در ایـن      78/0-92/0هاي مختلـف در محـدوده    در گروهنیز  He مشاهده گردید. دامنه

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 ja

ir
.g

on
ba

d.
ac

.ir
 o

n 
20

26
-0

6-
30

 ]
 

                             5 / 14

http://jair.gonbad.ac.ir/article-1-296-fa.html


 94 بهار، اول، شماره سومشناسی کاربردي/ دوره  هاي ماهی نشریه پژوهش 

20 

هـاي منطقـه توسکسـتان     در نمونـه Bbar3 هتروزیگوسیتی مورد انتظار در لکوس میان، بیشترین میزان 
) مشاهده شد. مقـادیر  78/0گل (هاي منطقه زرین و در نمونه Bbar3) و کمترین میزان در لکوس 92/0(

طـورکلی متوسـط    آورده شـده اسـت. بـه   ) 4(هـا نیـز در جـدول     در سـطح لکـوس   Heو  Ho مربوط بـه 
ترتیب،  مورد بررسی بههاي  در سطح لکوسسه رودخانه  بینهتروزیگوسیتی مشاهده شده و مورد انتظار 

  بدست آمد.   87/0و  52/0
 جمعیت محاسبه گردید (جدول - وینبرگ براي تمام ترکیبات جایگاه ژنی -انحراف از تعادل هاردي

که بعد از اعمال ضریب طوريژنی مشاهده شد به هايانحراف از تعادل بالایی در اکثر جایگاه ).3
جمعیت (سه جمعیت در شش جایگاه ژنی)، تنها  - تصحیح بونفرونی، از میان هجده تست جایگاه ژنی

در منطقه توسکستان در تعادل قرار  Bbar7آباد و در منطقه تیل Bbar3هاي ژنی دو تست شامل جایگاه
هاي مورد خویشاوندي است که مقادیر آن در تمام لکوس گر میزان آمیزشبیان FIsشاخص  داشتند.

) و در مقایسه 5ها (جدول). محاسبه جریان ژنی نیز در سطح لکوس5بررسی مثبت بدست آمد (جدول 
) میان دو منطقه توسکستان و 69/11) انجام شد. بیشترین میزان جریان ژنی (6ها (جدولمیان جمعیت

  گل و توسکستان مشاهده شد.زرین بین)، 62/6آباد و کمترین میزان آن (تیل
  

  P. hircanicaتنوع ژنتیکی شش جایگاه مورد بررسی براي گونه  -3جدول 
  Bbar3  Bbar7  Bbar8  Bbar11  IC720  IC487  منطقه/جایگاه

  آبادتیل

Na 10  12  16  11  13  14  
Ne 29/8  01/9  04/11  08/8  59/10  31/10  
Ho 1/00  0/39  0/50  1/00  0/50  0/14  
He 0/87  0/88  0/90  87/0  0/90  0/90  

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

 توسکستان

Na 16  12  12  16  8  8  
Ne 54/12  56/9  80/8  52/10  87/4  14/6  
Ho 1/00  0/85  0/50  0/71  0/107  0/14  
He 0/92  0/89  0/88  0/90  0/79  0/83  

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

  گلزرین

Na 9  12  13  12  13  8  
Ne 4/54  90/8  70/6  68/7  80/9  5/35  
Ho 0/35  0/64  0/25  0/32  0/89  03/0  
He 0/87  0/88  0/85  0/87  0/89  0/81  

pHw ***  ***  ***  ***  ***  ***  
pHwپس از ضریب تصحیح بونفرونی وینبرگ- : تست احتمال تعادل هاردي )ns05/0*داري،  : عدم معنی<p  **،

01/0<p،  ***001/0<p(  
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  P. hircanicaدر گونه  جایگاه ژنی 6مقادیر هتروزایگوسیتی مشاهده شده و مورد انتظار در سطح -4جدول 
 Ho  He جایگاه ژنی

Bbar3 78/0 86/0  
Bbar7  63/0  89/0  
 Bbar8  41/0  88/0  
Bbar11  67/0 88/0  
IC720 50/0 86/0  
IC487 10/0  85/0  
  87/0 52/0  میانگین

  
  P. hircanicaدر گونه  هاي مختلف جایگاهمیزان ضرایب تمایز و درون آمیزي و جریان ژنی در  - 5جدول 

 Bbar3 Bbar7 Bbar8 Bbar11 IC487 IC720  
Fst 038/0  018/0  035/0  030/0  028/0  031/0  
FIs  086/0 292/0  529/0  232/0  423/0  874/0  
Nm  34/6 78/13  96/6  70/8  20/8  23/6  

  
   بین مناطق مورد بررسی P. hircanicaمیزان جریان ژنی محاسبه شده در گونه -6جدول

  گلزرین  توسکستان  آبادتیل نمونه برداري مناطق
      000/0  آبادتیل

    000/0  69/11  توسکستان
  000/0  62/8  62/6  گلزرین

   
 99مولکولی و احتمال ها، براساس آزمون واریانس عنوان معیاري براي جدایی جمعیت بهFst مقدار 

پیداست، حداکثر  )7( که در جدولطور هاي مناطق مورد بررسی محاسبه گردید. هماندرصد بین نمونه
) بدست آمد و کمترین اختلاف بین 030/0آباد (گل و تیلهاي زرینمیزان این شاخص بین نمونه

دهنده جدایی  نشان 25/0از  تربالا Fstمقادیر  ) مشاهده شد.016/0آباد (هاي توسکستان و تیلنمونه
به عدد  Fstدر هیچ یک از نتایج بدست آمده که در بررسی حاضر باشد ها از یکدیگر میکامل جمعیت

توان  می نتایج حاصله با توجه بههمچنین  بدست آمد. 028/0در این بررسی  Fst مذکور نرسید. متوسط
این در باشد  میها  مربوط به درون جمعیت )درصد 97درصد بسیار بالایی از تنوع (بیان داشت که 

  ) بدست آمد.درصد 3ها بسیار پائین ( که تنوع بین جمعیت ستحالی
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   برداري براي مناطق نمونه P. hircanicaبر اساس فراوانی در گونه  Fstمیزان  -7جدول
  گلزرین  توسکستان  آبادتیل برداريمناطق نمونه

      000/0  آبادتیل
    000/0  016/0  توسکستان

  000/0  025/0  030/0  گلزرین
  

استفاده شد. بر این اساس  )Nei, 1978» (نی« جهت محاسبه شباهت و فاصله ژنتیکی از معیار
بین  فاصله) و کمترین 47/0آباد (گل و تیلهاي مناطق زرین ژنتیکی بین نمونه فاصله بیشترین

 ). 8شد (جدول ) مشاهده 34/0گل و توسکستان (هاي مناطق زرین نمونه
 

  P. hircanicaدر گونه  ماتریس شباهت و فاصله ژنتیکی -8جدول
  گلزرین  توسکستان  آبادتیل برداريمناطق نمونه

  62/0  700/0  000/0  آبادتیل
  34/0  000/0  35/0  توسکستان

  000/0  34/0  47/0  گلزرین
  .باشد ژنتیکی می تفاوتو  شباهتترتیب نشان دهنده  اعداي بالاي و پایین قطر به

  
 بود هاي استان گلستاننمونهبر اساس فاصله ژنتیکی حاکی از جدایی  UPGMAوگرام ردند

گل قرار گرفتند مناطق توسکستان و زرین دیگرآباد و در گروه منطقه تیل یک گروهکه در نحوي به
  ).2(شکل 

  
  

  هاي مناطق مختلف در براي نشان دادن روابط فیلوژنتیک بین نمونه UPGMAدندوگرام  -2شکل 
  P. hircanica گونه

  
  

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 ja

ir
.g

on
ba

d.
ac

.ir
 o

n 
20

26
-0

6-
30

 ]
 

                             8 / 14

http://jair.gonbad.ac.ir/article-1-296-fa.html


....يماهی جویبار ررسی ژنتیک جمعیت سگب   

23 

  گیري و نتیجه بحث
تري نسبت به سایر نشانگرها در کاربرد گستردهدلیل مزایاي بیشتر،  بهنشانگرهاي ریزماهواره  امروزه

 P. hircanica سفانه گونهأمت. )Liu and Cordes, 2004(مطالعات ژنتیک جمعیت و تنوع ژنتیکی دارند 
هاي مورد استفاده در این بررسی از مطالعات انجام شده فاقد جایگاه ژنی اختصاصی بوده و جایگاه

 و همکارانبانگ  و   Barbatula barbatula گونه روي )Taylor et al., 2001( و همکارانتیلور توسط 
)Bang et al., 2009( روي گونهIksookimia choii  هر شش جایگاه مورد استفاده در این . انتخاب شدند

هاي رایج محاسبه تنوع ها در هر جایگاه از مقیاسللانشان دادند. تعداد متوسط  چندشکلیتحقیق، 
هاي مشاهده که کاهش تعداد اللطوريباشد بهجمعیت در اطلاعات حاصل از نشانگرهاي ژنتیکی می

بالا  ،واقع . در)Lind et al., 2009(ر کاهش تنوع ژنتیکی باشد گتواند بیانشده در سطوح جمعیتی می
  . )Diz and Presa, 2009(ثر است ؤدهنده بالا بودن اندازه جمعیت م للی نشانابودن غناي 

هتروزیگوسیتی نیز شاخص بسیار مهمی براي ارزیابی تنوع ژنتیکی بوده و در مطالعات ساختار 
دهنده تنوع  هاي متفاوتی بوده که نشانللاها ارزش بسیاري دارد زیرا هر هتروزیگوت ناقل جمعیت گونه

هاي مناطق لل و هتروزایگوسیتی بین نمونهاداري از نظر تعداد است. در بررسی حاضر، تفاوت معنی
ده ترتیب در محدو لل و هتروزیگوسیتی مشاهده شده بها). تعداد p<05/0مورد بررسی مشاهده نشد (

 Dewoody( دوودي و آویس ) بدست آمد.52/0 (میانگین: 03/0- 00/1) و94/11: (تعداد متوسط 16-8

and Avise, 2000( ، در بررسی تنوع مایکروستلایتی سه جمعیت ماهیان آب شیرین، دریایی و
ت آنادروموس نشان دادند که روند افزایش هتروزیگوسیتی و تنوع ژنتیکی از ماهیان آب شیرین به سم

گونه  78نمونه متعلق به  40000ها با بررسی باشد. آنماهیان آنادروموس و سپس دریایی محسوس می
باشد. با توجه به این می 5/7 لل براي این ماهیان معمولاًاآب شیرین، بیان داشتند که متوسط تعداد 

) بالاتر از P. hircanica )94/11لل و هتروزیگوسیتی مشاهده شده براي گونه اموضوع، تعداد متوسط 
) در 52/0باشد. میزان هتروزیگوسیتی مشاهده شده ( تعداد گزارش شده براي ماهیان آب شیرین می

ها دست آمد. بررسیب) 46/0این بررسی نیز قدري بالاتر از میزان گزارش شده براي ماهیان آب شیرین (
عات تنوع ژنتیکی داراي ارزش للی نسبت به هتروزیگوسیتی در مطالانشان داده که ارزیابی غناي 

باشد  ها میژن که هتروزیگوسیتی بیشتر مبتنی بر تغییرات تصادفی در فراوانیطوري بالاتري بوده به
)Diz and Presa, 2009( توان اذعان داشت که گونه للی مشاهده شده میا. بنابراین با توجه به غناي

  مورد نظر از نظر تنوع ژنتیکی در شرایط مناسبی قرار دارد. 
ها و عدم وجود جهش، در شرایط بزرگ بودن بیش از اندازه جمعیت، تصادفی بودن آمیزش

تواند از نسلی به نسل دیگر ثابت بماند که تحت عنوان للی و ژنوتیپی میاگزینی و مهاجرت، فراوانی  به
واینبرگ  -شود. با توجه به این موضوع، انتظار انحراف از تعادل هارديواینبرگ بیان می -ل هارديتعاد
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پس از اعمال  هااغلب نمونه). در این بررسی Dixon et al., 2008هاي وحشی وجود دارد (در جمعیت
هتروزیگوسیتی  کسرياین راستا، در  .از تعادل نشان دادند داريمعنی انحرافضریب تصحیح بونفرونی 

عامل عمده انحراف از تعادل مطرح باشد. در واقع  عنوان یک تواند بهمیها مشاهده شده در برخی جایگاه
شود که میزان هتروزیگوسیتی مشاهده شده از میزان مشاهده می مقادیر هتروزیگوسیتی،با مقایسه 

ي به خوبی شناخته نشده و هتروزیگوسیتی مورد انتظار کمتر بوده است. دلایل زیستی چنین کسر
. در این اندلل نول براي توضیح آن مطرح شدهاآمیزي و فاکتورهاي زیادي همچون اثر وهلاند، درون

عنوان  توان بههاي نول را می، وجود اللMicrocheckerافزار خصوص، با توجه به نتایج حاصل از نرم
یل بیولوژیکی معمول در ایجاد کسري جدا از دلاعاملی مهم در کسري مشاهده شده معرفی نمود. 

  .)Diz and Presa, 2009باشند (میطور خاص مستعد این پدیده  بهنیز ها هتروزیگوسیتی، ریزماهواره
بدست آمد که چون این مقدار بیشتر از  FIS 406/0متوسط آمیزي، میزان در بررسی شاخص درون

عنوان یک شاخص مهم جهت  بهنیز  FSt میزان گر کاهش هتروزیگوسیتی باشد.نتواند بیاصفر است، می
مورد ارزیابی قرار گرفت.  )Ballox and Lugon-Moulin, 2002(ها  تفکیک و تمایز ژنتیکی بین جمعیت

 15/0تا  05/0میزان کم تمایز ژنتیکی،  05/0تا  0از  FSt) مقادیر Wright, 1978( رایت بر اساس معیار
با توجه به نتایج حاصل از این بررسی  دهد.بالاي تمایز را نشان می مقدار 25/0تا  15/0مقدار متوسط و 
بدست آمده در این بررسی پایین  Fst متوسطاگرچه . قرار دارد 05/0-0در محدوده  هاتمایز بین نمونه

 در این راستا،. )Alam and Islam, 2005(باشد، اما ممکن است تمایز ژنتیکی مهمی را نمایان سازد می
آباد مشاهده شد. این درحالی بود گل و تیلهاي مناطق زرینمیزان تمایز ژنتیکی بین نمونه بیشترین

ترین میزان هاي مناطق مختلف نیز مؤید وجود پایینکه نتایج حاصل از بررسی جریان ژنی بین نمونه
ان ژنی و بالاترین میزان جریکمترین تمایز ژنتیکی جریان ژنی بین دو منطقه مذکور بود. همچنین 

دو رودخانه این هم پیوستن که با توجه به بهمشاهده شد آباد و تیل توسکستان هاي مناطقنمونهمیان 
تواند ناشی از مهاجرت طبیعی بین باشد. جریان ژنی بالا میمنطقی می مسئلهاین  ،روددر گرگان

تواند منجر به کاهش می هستند هایی که باهم در ارتباطویژه در رودخانهاین موضوع به .مناطق باشد
آید و تبادل  ها نیز پیش میدر واقع، با تبادل افراد، تبادل ژن تنوع و تمایز ژنتیکی بین افراد گردد.

مولکولی  حاصل از آنالیز واریانسگردد. نتایج ها میبیشتر منجر به کم شدن تمایز ژنتیکی بین جمعیت
تنوع مشاهده شده در داخل  %97 که طوريها بوده بهگروهنیز حاکی از تباین ژنتیکی بالا در داخل 

. این موضوع بیانگر آن مورد بررسی مشاهده گردید هاي مناطقنمونهتنوع در بین % 3ها و تنها  جمعیت
در  .)Diz and Presa, 2009(هاي مختلف ساختار ژنتیکی بارزي وجود ندارد بین جمعیت است که

ترین میزان فاصله بالاترین و پایین، نیز »نی«نتیکی بر اساس معیار و فاصله ژ بررسی مقادیر شباهت
. مشاهده شدگل با توسکستان  آباد و زرینگل با تیل هاي مناطق زرینترتیب بین نمونه ژنتیکی به
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ارزیابی مبین  »نی«  یفاصله ژنتیک ، معیاردهد که در میان معیارهاي فاصله ژنتیکیها نشان میبررسی
اساس مقادیر  بر ).King et al., 2001( و در ترسیم فیلوژنوگرافی نیز کارآیی بهتري دارد بودهتري  دقیق

 دو جمعیت جدا از توان عنوان نمود که احتمالاً بدست آمده می UPGMAوگرام رفاصله ژنتیکی و دند
  استان گلستان وجود دارد. مناطق مورد بررسی در در  P. hircanicaگونه 
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