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  هاي وحشی و کارگاهی ماهی سفیدبررسی ساختار ژنتیکی جمعیت
 Rutilus kutum Kamensky, 1901  از ده نشانگر ریزماهوارهبا استفاده  

  

  3احمدرضا جبله و 3، محمد رضایی1، سعید گرگین2، علی شعبانی1*حدیثه کشیري
  ، گرگان، ایرانگرگان گروه شیلات، دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی تادیاراس1
  ، گرگان، ایرانگرگان دانشیار گروه شیلات، دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی2

 ، گرگان، ایرانگرگان دکتري شیلات، دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعیدانشجوي 3
  9/2/96: یرشپذ یختار؛  2/11/95ارسال:  یختار

  

  1چکیده
ترین ماهیان استخوانی دریاي خزر بوده که بازسازي ذخایر آن از ) یکی از مهمR. kutumسفید (ماهی 

گیرد. در بررسی حاضر، تنوع و ساختار طبیعت انجام میطریق رهاسازي لاروهاي حاصل از تکثیر مصنوعی به 
هاي وحشی (خلیج گرگان و گمیشان) و کارگاهی مورد استفاده در بازسازي ذخایر مورد ارزیابی ژنتیکی جمعیت

و مقایسه قرار گرفت. بدین منظور از ده جایگاه ریزماهواره استفاده شد که همگی چند شکلی نشان دادند. 
 9/8، 4/9ترتیب هاي کارگاهی بههاي وحشی گمیشان و خلیج گرگان و همچنین نمونهراي نمونهمیانگین آللی ب

هاي براي نمونه 728/0و  798/0، 80/0ترتیب دست آمد. میانگین هتروزیگوسیتی مشاهده شده نیز بهبه 8و 
دن تنوع آللی و تر بودست آمد. با وجود پایینهاي کارگاهی بهوحشی گمیشان و خلیج گرگان و نمونه

تست  30داري از این لحاظ مشاهده نشد. از هاي کارگاهی نسبت به وحشی، تفاوت معنیهتروزیگوسیتی نمونه
وینرگ نشان دادند. همچنین کسري هتروزیگوسیتی -دار از تعادل هارديمورد انحراف معنی 26مورد ارزیابی، 

هایی از تمایز ژنتیکی ان شاخصعنو به Rstو  Fst ها مشاهده شد. متوسط میزانبالایی در برخی از جایگاه
هاي مورد بررسی بود. بالاترین میزان بدست آمد که حاکی از تمایز پایین بین نمونه 044/0و  018/0ترتیب  به

هاي کارگاهی و خلیج گرگان مشاهده شد. بر طبق نتایج حاصل از ترسیم دندروگرام فاصله ژنتیکی بین نمونه
UPGMA آمده، بدستهاي کارگاهی قرار گرفتند. باتوجه به نتایج هاي وحشی در گروهی جدا از نمونهنیز نمونه

هاي وحشی ماهی سفید در مناطق مورد بررسی از غناي آللی و تنوع ژنی مناسبی رسد جمعیتنظر میبه

                                                   
  hadiskashiri@gmail.comنویسنده مسئول: * 
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از طریق تکثیر مصنوعی، ایجاد  هاي بازسازي ذخایرباشند. با این وجود باتوجه به تداوم برنامهبرخوردار می
  باشد.   هاي وحشی امري ضروري میتدابیر مناسبی جهت حفظ و تقویت تنوع مشاهده شده در جمعیت

  
  اختار ژنتیکی، جمعیت وحشی، جمعیت کارگاهیس، R. kutum :هاي کلیديواژه

  

  مقدمه
ماهیان استخوانی دریـاي خـزر   ترین عنوان یکی از مهم به Rutilus kutumماهی سفید با نام علمی 

باشـد. ایـن گونـه بـالاترین میـزان صـید ماهیـان اسـتخوانی در         با بازار پسندي بالا در منطقه مطرح می
). تحقیقـات  Abdoli, 2000; Esmaeili et al., 2014دهـد ( سواحل جنوبی دریاي خزر را تشکیل می

هاي گذشته در دریاي خـزر  ش طی دههصورت گرفته حاکی از نوسانات چشمگیر ذخایر این گونه با ارز
 5854( 1318هـاي گذشـته در سـال    باشد. در این خصوص بالاترین میزان صید ثبت شده طی دههمی

رویـه،  هاي بعد بنا بـه دلایـل مختلـف همچـون صـید بـی      تن) بوده است، این در حالیست که طی سال
و همچنین کاهش سـطح آب دریـاي   هاي مختلف ریزي طبیعی، ورود آلایندهنامساعد شدن مناطق تخم

 60که به حداقل میزان خود در اوایل دهـه  نحويخزر میزان صید ماهی سفید روند کاهشی نشان داد به
 1361). در این راسـتا، شـیلات ایـران از سـال     Ghaninezhad et al., 1999تن) رسید ( 350(حدود 

اي حاصل از تکثیر مصنوعی نمـوده اسـت.   اقدام به بازسازي ذخایر ماهی سفید از طریق رهاسازي لاروه
گـذرد و طـی ایـن مـدت سـهم      ه ماهیان سفید در دریاي خزر میچسال از رهاسازي انبوه ب 30بیش از 

 ,Khanipour and Valipourتکثیر طبیعی در ذخایر موجود ماهی سفید روند کاهشی داشته اسـت ( 
در حوضه جنوبی دریاي خـزر از تکثیـر   . در حال حاضر بخش قابل توجهی از ذخایر ماهی سفید )2011

اگرچه تکثیر مصنوعی بـه   ).;Khanipour and Valipour, 2011 Razavi, 2003باشد (مصنوعی می
عنوان روشی معمول در احیاي ذخایر ماهیان شناخته شده اما همچنان میـزان اثـر بخشـی ایـن روش و     

 ,.Araki et alباشـد ( محققـین مـی   هاي طبیعی مورد بحـث بسـیاري از  اثرات احتمالی آن بر جمعیت
2008; Berntson et al., 2011 Einum and Fleming, 2001; Araki et al., 2007;(  رهاسـازي .

بینـی   ات ژنتیکی پیچیده و غیر قابل پیشتواند اثرلاروهاي تولید شده در شرایط کارگاهی به طبیعت می
این خصوص یکی از فاکتورهـاي ضـروري بـراي     ). درReisenbichler et al., 2004در بر داشته باشد (

باشد. اندازه جمعیـت مـوثر پـایین و    هایی، وجود سطح مناسبی از تنوع ژنتیکی میموفقیت چنین برنامه
تواند منجر بـه کـاهش تنـوع    اثر فاندر همچون استفاده از تعداد محدودي مولد براي تکثیر مصنوعی می

کـه تنـوع ژنتیکـی    ). از آنجـایی Loukovitis et al., 2015هـاي کارگـاهی گـردد (   ژنتیکی در جمعیت
)، آگاهی از ساختار Frankham et al., 2010باشد (ها میگر ساختار و پتانسیل بازمانی جمعیتنمایان

  رسد.  نظر میهاي بازسازي ذخایر امري ضروري بهو تنوع ژنتیکی ماهیان مورد استفاده در برنامه
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آمیـزي در مطالعـات ژنتیکـی ماهیـان کـاربرد یافتـه اسـت،        موفقیـت  طـور  یکی از ابزارهایی که بـه 
گـر نـوع خاصـی از    هـا، نمایـان  . ریزمـاهواره )Piorski et al., 2008(باشـد  نشانگرهاي ریزماهواره مـی 

باشـند کـه بـه فراوانـی در سراسـر ژنـوم وجـود دارنـد         سـر هـم مـی   هاي ژنومی تکـراري و پشـت   توالی
)Chistiakov et al., 2006.( این نشانگرها به  ) دلیل سطح بالاي چند شـکلیSelkoe and Toonen, 

) و همچنـین  Liu et al., 2009)، تبعیت از توارث مندلی، چند شکلی بالا، قابلیت تکثیر خـوب ( 2006
اي در ارزیـابی تنـوع ژنتیکـی    ) کـاربرد گسـترده  Ferreira et al., 2014هـاي تکـاملی سـاده (   مـدل 

 ;Hughes and Simons, 2015; Yi et al., 2015انـد ( لف ماهیان یافتـه هاي مختهاي گونه جمعیت
Kaczmarczyk and Wolnicki, 2016 لذا در بررسی حاضر از نشانگرهاي ریزماهواره جهت ارزیابی .(

ساختار ژنتیکی ماهی سفید استفاده شد. در این راستا، مطالعات صورت گرفته روي ماهی سفید محدود 
هـاي انجـام   موجود در برخی نواحی جنوبی دریاي خزر بوده کـه شـامل بررسـی    هاي وحشیبه جمعیت

) بـا اسـتفاده از نشـانگرهاي    Rezaii et al., 2010 and 2012و همکـاران (  رضـایی   شـده توسـط  
) بـا اسـتفاده از ژن   Kolangi-Miandare et al., 2015و همکـاران ( کلنگـی میانـدره    ریزمـاهواره و 

هـاي کارگـاهی   تاکنون بررسی در خصوص تعیین ساختار و تنوع ژنتیکی جمعیتباشد.  می bسیتوکروم 
هاي موجود در مناطق خلیج گرگـان و  مورد استفاده در بازسازي ذخایر ماهی سفید و همچنین جمعیت

گمیشان صورت نپذیرفته است. بنابراین در تحقیق حاضـر بـا توجـه بـه اهمیـت بـالاي مـاهی سـفید و         
هـاي   هاي تحت برنامهضعیت ژنتیکی گونهفتن اهمیت ارزیابی مداوم و آگاهی از وهمچنین با در نظر گر

هاي وحشی (خلـیج گرگـان و گمیشـان) و    بازسازي ذخایر، به ارزیابی و مقایسه ساختار ژنتیکی جمعیت
  کارگاهی ماهی سفید پرداخته شد.

  
 ها شمواد و رو

برداري به عمـل آمـد کـه در ایـن     نمونه) R. kutumقطعه ماهی سفید ( 60از تعداد  1394در بهار 
 30قطعه متعلق به خلیج گرگـان بـود. همچنـین تعـداد      30قطعه متعلق به تالاب گمیشان و  30میان 

قطعه ماهی سفید موجود در کارگاه تکثیر و پرورش ماهیان استخوانی سیجوال واقع در اسـتان گلسـتان   
منظور انجـام   برداري قرار گرفت. به مورد نمونه) نیز (ماهیان مورد استفاده در بازسازي ذخایر ماهی سفید

 96هـاي حـاوي اتـانول    طور مجـزا در تیـوب  آنالیز مولکولی، بخشی از باله دمی هر نمونه جداسازي و به
ها به آزمایشگاه ژنتیک و بیوتکنولوژي آبزیـان واقـع در دانشـگاه علـوم     درصد قرار داده شد. سپس نمونه

 Geneهر نمونه با اسـتفاده از کیـت مخصـوص (    DNAکشاورزي و منابع طبیعی گرگان انتقال یافت. 
All مطابق با پروتکل شرکت سازنده استخراج گردید. رسوب (DNA دست آمده در آب مقطر اسـتریل  ب

منظـور اطمینـان از    بـه نگهـداري شـد.    -0C20اي پلیمراز در دمـاي  ش زنجیرهحل و تا زمان انجام واکن
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درصـد قـرار گرفتنـد.     1هـا تحـت الکتروفـورز افقـی بـا ژل آگـارز       استخراج شده، نمونه DNAکیفیت 
 ) تعیین گردید. Eppendorf, Germanyها با استفاده از دستگاه بایوفتومتر (همچنین کمیت نمونه
اي پلیمـراز  انتشار یافته، از تعداد ده جایگاه ریزماهواره جهت انجام واکنش زنجیرهبراساس مطالعات 

)PCR   :اسـتفاده گردیـد (Ca1 ،Ca3 )Dimsoski et al., 2000 ،(CypG3 ،CypG24 ،CypG27 ،
CypG30 )Baerwald and May, 2004 ،(Lid1 ،Rru1 ،Rru4 )Barinova et al., 2004 و (
Z21908 )http://zfin.org1هـاي مـورد اسـتفاده در جـدول     هاي مربوط به هر یک از جایگاه). ویژگی 

) PCR )Jena Bioscienceمیکرولیتر کیت مخصـوص   6/25، میزان PCRآورده شده است. براي انجام 
هر نمونه اضـافه شـد.    DNAرولیتر از میک 2میکرولیتر از هر یک از پرایمرهاي فوروارد و ریورس به  1و 

هـا  میکرولیتر، نمونه 12/5میکرولیتر آب مقطر استریل براي رسیدن به حجم نهایی  2/25پس از افزودن 
) قـرار گرفتنـد. شـرایط    Bio-RAD MJ Mini Thermal Cycler, USAدر دسـتگاه ترموسـایکلر (  

  آورده شده است.   2د استفاده در جدول اي مورهاي ریزماهوارهچرخه دمایی براي هر یک از جایگاه
  

  )R. kutum(ماهی سفید مشخصات مربوط به ده جایگاه ریزماهواره مورد استفاده براي  - 1جدول 
 جایگاه

  ریزماهواره
دماي اتصال 

)0C(  
کد دستیابی در 

     توالی                                بانک ژن

Ca1 55  AF277573 F: AAG ACG ATG CTG GAT GTT TAC 
R: CTA TAG CTT ATC CCG GCA GTA 

Ca3 52  AF277575 F: GGA CAG TGA GGG ACG CAG AC 
R: TCT AGC CCC CAA ATT TTA CGG 

CypG3 59  AY439122 F: AGT AGG TTT CCC AGC ATC ATT GT 
R: GAC TGG ACG CCT CTA CTT TCA TA 

CypG24 58  AY439142 F: CTG CCG CAT CAG AGA TAA ACA CTT 
R: TGG CGG TAA GGG TAG ACC AC 

CypG27 49  AY439145 F: AAG GTA TTC TCC AGC ATT TAT 
R: GAG CCA CCT GGA GAC ATT ACT 

CypG30 52  AY439148 F: GAA AAA CCC TGA GAA ATT CAA AAG A 
R: GGA CAG GTA AAT GGA TGA GGA GAT A 

Lid1 51  AB112732 F: TAA AAC ACA TCC AGG CAG ATT 
R: GGA GAG GTT ACG AGA GGT GAG 

Rru1 46  AB112738 F: TTC CAG CTC AAC TCT AAA GA 
R: GCA CCA TGC AGT AAC AAT 

Rru4  54  AB112740 F: TAA GCA GTG ACC AGA ATC CA 
R: CAA AGC CTC AAA AGC ACA A 

Z21908 59  G40277 F: ATT GAT TAG GTC ATT GCC CG 
R: AGG AGT CAT CGC TGG TGA GT 
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  ) R. kutum( ساختار ژنتیکی ماهی سفیدبررسی   اي پلیمرازشرایط چرخه دمایی در واکنش زنجیره - 2جدول 
  )0Cدما (  زمان  مرحله  تعداد چرخه

  94  دقیقه 3  واسرشت اولیه  1

35  
  94  ثانیه 30  واسرشت
  )1(جدول  59- 46  ثانیه 30  اتصال
  72  دقیقه 1  بسط

  72  دقیقه 3  بسط نهایی  1
  

درصد قرار  8تحت الکتروفورز عمودي با ژل پلی اکریل آمید  PCRپس از اتمام واکنش، محصولات 
عنوان شاخص در تعیین اندازه آللی استفاده شـد.   ) بهbp100 )Fermentasگرفتند. بدین منظور از لدر 

هـا بـا   لتصاویر هر یک از ژ )،Bassam et al., 1991هاي حاصل از الکتروفورز (پس از رنگ آمیزي ژل
 Gel proافـزار ) ثبـت و طـول قطعـات بـا نـرم     Bio-RAD, USAسـاز ژل (  استفاده از دستگاه مستند

analyzer 3.0  .تعیین گردید  
) و هتروزیگوسـیتی  Ne) و مـوثر ( Naهاي مشاهده شـده ( پارامترهاي تنوع ژنتیکی شامل تعداد آلل

 ,Peakall and Smouse( GeneAlex 6.3افـزار  اسـتفاده از نـرم  )، با He) و موثر (Hoمشاهده شده (
بررسـی، تمـایز   هـاي مـورد   ) محاسبه گردید. همچنین میزان شباهت و فاصله ژنتیکی بین نمونـه 2006

(طبق مدل جهش گام بـه گـام)) و جریـان     Rstنهایت) و (طبق مدل آللی بی Fstهاي ژنتیکی (شاخص
بر اسـاس فاصـله ژنتیکـی     UPGMAافزار تعیین گردید. دندروگرام م) با استفاده از همین نرNmژنی (

داري ). معنـی Yeh et al., 1999ترسیم گردیـد (   PopGene 1.3.1افزار ها با استفاده از نرمبین نمونه
هاي مـورد بررسـی   داري تفاوت مشاهده شده از نظر تنوع آللی و هتروزیگوسیتی بین نمونهیا عدم معنی
). Zar, 1998تحت تسـت ویلکاکسـون غیـر پارامتریـک تعیـین شـد (       SPSSافزار ه از نرمنیز با استفاد

 افـزار سته بندي با اسـتفاده از نـرم  هاي بزرگ و خطاي دهاي پوچ، از دست رفتن آللاحتمال وجود آلل
2.2.1  Microchecker ) مورد ارزیابی قرار گرفتOosterhout et al., 2004 تست احتمال انحراف .(

افـزار  وینبرگ، همچنین تسـت عـدم تعـادل پیوسـتگی بـا اسـتفاده از نـرم       -ها از تعادل هارديیتجمع
Genepop 1.3 )Raymond and Rousset, 2003 انجام و در بررسی علت انحراف از تعادل، شاخص (

تی مشـاهده شـده بـا    داري کسري و افزایش هتروزیگوسـی داري یا عدم معنی) و معنیFisآمیزي (درون
  ) محاسبه و ارزیابی شد.FSTAT 2.9.3 )Goudet, 2001افزار اده از نرماستف

  
  
  

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 ja

ir
.g

on
ba

d.
ac

.ir
 o

n 
20

25
-1

0-
31

 ]
 

                             5 / 16

http://jair.gonbad.ac.ir/article-1-445-fa.html


 96پاییز ، سوم، شماره پنجمشناسی کاربردي/ دوره  هاي ماهی نشریه پژوهش

60 

  نتایج
هر ده جایگاه ریزماهوار مورد استفاده در تحقیق حاضر داراي چند شکلی بودنـد. نتـایج مربـوط بـه     

ترتیـب در  هاي واقعی و مورد انتظار بـه آورده شده است. تعداد آلل 2پارامترهاي تنوع ژنتیکی در جدول 
ترتیـب در  قرار داشت. در این میان، بالاترین میـزان آلـل واقعـی و مـوثر بـه      53/2-36/9و  3-14دامنه 

(گمیشان) مشاهده شد. در مقایسه بـین   CypG27(گمیشان و خلیج گرگان) و  Ca3هاي سطح جایگاه
و هـاي وحشـی گمیشـان و خلـیج گرگـان      هاي مناطق مورد بررسی، میـانگین آللـی بـراي نمونـه    نمونه

دست آمد. هتروزیگوسیتی مشاهده شده و مـورد  به 8و  9/8، 4/9ترتیب هاي کارگاهی بههمچنین نمونه
هـاي  قرار داشت. همچنین در مقایسه بین نمونه 634/0-896/0و  216/0-1ترتیب در محدوده انتظار به

ترتیـب  ه بـه هاي کارگاهی میانگین هتروزیگوسیتی مشـاهده شـد  وحشی گمیشان، خلیج گرگان و نمونه
دسـت  بـه  76/0و  82/0، 821/0ترتیب و میانگین هتروزیگوسیتی مورد انتظار به 728/0و  798/0، 80/0

هـاي مـورد مطالعـه    داري بـین نمونـه  آمد. در مجموع از نظر تنوع آللی و هتروزیگوسیتی تفـاوت معنـی  
وینبـرگ، در اکثـر   -هاردي ها از نظر امکان انحراف از تعادل). در بررسی جمعیتp<05/0مشاهده نشد (

 10تست مورد ارزیـابی (  30که از نحويهاي مورد بررسی انحراف از تعادل بالایی مشاهده شد بهجایگاه
دار پس از اعمال ضریب تصـحیح بـونفرونی نشـان دادنـد و     مورد انحراف معنی 26جمعیت)،  3× جایگاه

هـاي کارگـاهی در   در نمونـه  CypG24ه هاي مـورد بررسـی و جایگـا   در تمامی نمونه Ca1تنها جایگاه 
هـاي  داري در جایگـاه ). در ایـن راسـتا، کسـري هتروزیگوسـیتی معنـی     2تعادل قـرار داشـتند (جـدول    

CypG3 ،CypG27 ،CypG30  وLid1 2هاي مورد بررسـی مشـاهده شـد (جـدول     در تمامی نمونه .(
د کـه ایـن افـزایش تنهـا در     ش ـها نیـز افـزایش هتروزیگوسـیتی مشـاهده     همچنین در برخی از جایگاه

ــاي جایگــاه ــی Z21908و  Rru4 ه ــود (معن ــرم با). ≥002/0pدار ب ــایج حاصــل از ن ــه نت ــزار توجــه ب اف
Microcheckerهـاي  هاي نول در جایگاه، آللCypG3 ،CypG27 ،CypG30  وLid1    مشـاهده شـد

  بندي وجود نداشت.  هاي بزرگ و خطاي دستهاما علائمی دال بر امکان از دست رفتن آلل
-به Rstو  Fstهاي هاي مورد بررسی، میانگین شاخصدر بررسی میزان تمایز ژنتیکی بین نمونه

). در این خصوص، بالاترین میزان تمایز ژنتیکی بین 3دست آمد (جدول ب 044/0و  018/0ترتیب 
ن میزان تمایز بین تریاین در حالی بود که پایین .هاي کارگاهی و خلیج گرگان مشاهده شدنمونه
هاي  ) بین نمونه6/17یان ژنی بالایی (هاي خلیج گرگان و گمیشان وجود داشت. همچنین جرنمونه

گمیشان و خلیج گرگان مشاهده شد. نتایج حاصل از آنالیز واریانس مولکولی نشان داد که بخش اعظم 
ها وجود داشت. در بین جمعیتدرصد تنوع  3ها بوده و تنها تنوع مشاهده شده مربوط به درون جمعیت

ترین میزان شباهت ژنتیکی بین در بررسی فاصله و شباهت ژنتیکی نیز، بالاترین میزان فاصله و پایین
 4جدول هاي کارگاهی و خلیج گرگان وجود داشت. نتایج مربوط به فاصله و شباهت ژنتیکی در نمونه
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هاي بر پایه میزان فاصله ژنتیکی، نمونهاساس دندروگرام ترسیم شده آورده شده است. همچنین بر
  ).1هاي گمیشان و خلیج گرگان قرار گرفتند (شکل اي مجزا از نمونهکارگاهی در شاخه

  
  )R. kutumهاي وحشی و کارگاهی ماهی سفید (پارامترهاي تنوع ژنتیکی ارزیابی شده براي جمعیت - 3جدول 

  Ca1 Ca3  CypG3  CypG24 CypG27  CypG30 Lid1 Rru2 Rru4 Z21908 
  
  

  گمیشان

Na 7  14  12  13  12  9  9  8  5 5  
Ne 11/5  96/8  54/6  63/8  36/9  12/6  02/5  98/6  16/3  94/2  
Ho 983/0  936/0  572/0  967/0  652/0  324/0  589/0  986/0  1  1  
He 781/0  886/0  879/0  877/0  882/0  863/0  854/0  781/0  721/0  694/0  
Fis 236/0-  024/ -0  361/0  081/0-  284/0  635/0  321/0  0/234  363/0-  426/0-  

pHw Ns ***  ***  *  *  ***  ***  ***  ***  *** 
  
  

خلیج 
  گرگان

Na 7  14  11  12  11  9  8 9  5  3  
Ne  37/5  84/8  93/6  24/8  48/6  12/5  63/5  48/5  28/3  81/2  
Ho  1  873/0  486/0  981/0  634/0  412/0  628/0  973/0  1  1 
He  824/0  881/0  764/0  873/0  896/0  874/0  847/0  861/0  694/0  683/0  
Fis  168/0-  026/0-  374/0  081/0-  314/0  536/0  283/0  101/0-  418/0-  452/0-  

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

کارگاه 
 سیجوال 

Na 7  11  12  10  9  8  7  8  4  4  
Ne  31/5  98/6  84/6  76/7  51/6  58/4  91/4  12/6  84/2  53/2  
Ho  974/0  765/0  512/0  963/0  447/0  216/0  463/0  971/0  977/0  1  
He  753/0  783/0  823/0  851/0  748/0  732/0  766/0  862/0  651/0  634/0  
Fis  274/0-  051/0 384/0  106/0-  415/0  716/0  406/0  109/0-  481/0-  567/0-  

pHw ns  *  ***  ns  *  ***  ***  **  ***  ***  
Naهاي واقعی، : تعداد آللNeهاي مورد انتظار، : تعداد آللHo ،هتروزیگوسیتی مشاهده شده :He هتروزیگوسیتی مورد :

وینبرگ پس از - : تست احتمال تعادل هارديpHwدار پر رنگ شده است)، : ضریب درون آمیزي (مقادیر معنیFisانتظار، 
  : ***)p≥0001/0و   : **p * :001/0≤p≥005/0داري، : عدم معنیns اعمال ضریب تصحیح بونفرونی (

                                   
(اعداد بالاي و پایین قطر ) R kutum(هاي وحشی و کارگاهی ماهی سفید جمعیتتمایز ژنتیکی بین  -4جدول 

  باشند)می Fstو  Rstهاي دهنده شاخصنشان ترتیببه
  کارگاه سیجوال  خلیج گرگان  گمیشان  منطقه

000/0  گمیشان  031/0  048/0  
014/0  خلیج گرگان  000/0  054/0  

019/0  کارگاه سیجوال  021/0  000/0  
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(اعداد بالاي  )R. kutum(هاي وحشی و کارگاهی ماهی سفید جمعیتفاصله و شباهت ژنتیکی بین  -5جدول 
  باشند)دهنده شباهت و فاصله ژنتیکی میترتیب نشانبه و پایین قطر

  کارگاه سیجوال  گرگانخلیج   گمیشان  منطقه
  830/0  868/0  000/0  گمیشان

  802/0  000/0  146/0  خلیج گرگان
  000/0  205/0  181/0  کارگاه سیجوال

  

  
  هـاي وحشـی و کارگـاهی مـاهی سـفید      جمعیتبر اساس فاصله ژنتیکی بین  UPGMAدندروگرام  -1شکل 

)R. kutum(  
  

  گیري و نتیجه بحث
هاي وحشی و ریزماهواره براي مقایسه تنوع و ساختار ژنتیکی جمعیتدر بررسی حاضر از ده جایگاه 

) استفاده شد که همه ده جایگاه چند شکلی نشان دادند. همچنین R. kutumکارگاهی ماهی سفید (
هاي مورد رسد جایگاهنظر میها مشاهده نشد لذا بهعدم تعادل پیوستگی در هیچ یک از جفت جایگاه

عنوان اسبی براي ارزیابی تنوع ژنتیکی ماهی سفید برخوردارند. تنوع ژنتیکی بهاستفاده از کارایی من
)، لذا آگاهی از تنوع Chen et al., 2008باشد (ها میمنبع زیستی اولیه در تکثیر موفق براي همه گونه

هاي مدیریتی مناسب جهت حفظ هاي اساسی در طراحی برنامهها از اولویتو ساختار ژنتیکی جمعیت
هاي کارگاهی آمیزي در جمعیتهاي وحشی و به حداقل رساندن خطر درونتنوع ژنتیکی جمعیت

گونه مختلف از  78روي  برخی محققین ). مطالعه پیشین توسطAguiar et al., 2013باشد ( می
سمت ماهیان  که روند کاهشی از نظر سطح تنوع ژنتیکی از ماهیان آب شور به ماهیان نشان داد

توسط . در تحقیق حاضر م)Dewoody and Avise, 2000( سپس آب شیرین وجود داردکوچ و رود
دست آمد که کمی بالاتر از ب 799/0تیکی، عنوان شاخصی از تنوع ژن هتروزیگوسیتی مشاهده شده به

ه با باشد. در مقایس) می68/0و  46/0ترتیب کوچ (بهشده براي ماهیان آب شیرین و رود میزان گزارش
باشد چرا که تنوع مطرح می تري در سنجشعنوان شاخص مهم سیتی، غناي آللی بههتروزیگو
مواجه شده و یا در معرض ثر ي طولانی با کاهش اندازه جمعیت مؤهاهایی که براي دوره جمعیت
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هاي توانند هتروزیگوسیتی خود را حتی در شرایطی که بخشی از آللاند میتنگناي ژنتیکی قرار گرفته
). در این بررسی، Page and Scribner, 2004اند، در سطح بالایی حفظ نمایند (دست داده خود را از

) 5/7) بالاتر از میانگین گزارش شده براي ماهیان آب شیرین (15/9هاي وحشی (میانگین آللی جمعیت
این تر بود. ) پایینDewoody and Avise, 2000) (3/11کوچ (که نسبت به ماهیان رود، در حالیبود

امر در تطابق با مطالعات پیشن صورت گرفته در خصوص بررسی تنوع ژنتیکی ماهی سفید در مناطق 
) و چشمه Rezaii et al., 2012) (8/0، میانگین هتروزیگوسیتی: 4/8تجن و تنکابن (میانگین آللی: 

) Rezaii et al., 2010) (77/0، میانگین هتروزیگوسیتی: 95/7رود (میانگین آللی: کیله و گرگان
اي مشاهده شده هاي وحشی و کارگاهی ماهی سفید، تنوع ریزماهوارهباشد. در مقایسه بین جمعیت می

) 728/0میانگین هتروزیگوسیتی:  ،8هاي وحشی بالاتر از جمعیت کارگاهی (میانگین آللی: در جمعیت
تر بودن غناي ). پایینp<05/0دار نبود (دست آمد هر چند تفاوت مشاهده شده از نظر آماري معنیب

هاي وحشی در برخی مطالعات هاي کارگاهی در مقایسه با جمعیتآللی و هتروزیگوسیتی در جمعیت
). در این خصوص، Elliott and Reilly, 2003; Li et al., 2016پیشین نیز گزارش شده است (

عنوان عوامل بالقوه آمیزي بهنگزینی، تکثیر با استفاده از تعداد محدودي مولد و در نتیجه فشار درو به
). An et al., 2010; Li et al., 2016باشد (هاي کارگاهی مطرح میکاهش تنوع ژنتیکی در جمعیت

هاي داري از نظر تنوع آللی و هتروزیگوسیتی بین جمعیتدر تحقیق حاضر اگرچه تفاوت آماري معنی
دك مشاهده شده در پارامترهاي تنوع ) اما همین کاهش انp<05/0کارگاهی و وحشی وجود نداشت (

تواند در دراز انبوه چنین لاروهایی می ژنتیکی در جمعیت کارگاهی را نباید نادیده گرفت زیرا رهاسازي
هاي به کاهش رشد و سازگاري جمعیت ره ژنی سازگار شده گذاشته و منجر مدت اثرات منفی روي ذخی

مطالعات صورت گرفته نشان داده که ضریب رشد  کهنهمچنا .)Thanh et al., 2015وحشی گردد (
تواند مرتبط با برنامه بازسازي ذخایر هاي اخیر کاهش قابل توجهی یافته که میماهی سفید طی سال

ماهیان سال از رهاسازي بچه 30). بیش از Khanipour and Valipour, 2011سالانه این گونه باشد (
خصوص ساختار و تنوع گذرد. متأسفانه اطلاعاتی درخزر میمصنوعی به دریاي سفید حاصل از تکثیر 

ژنتیکی ماهی سفید قبل از شروع برنامه تکثیر مصنوعی و بازسازي ذخایر وجود ندارد. در این خصوص، 
کارگیري تدابیري در زمینه مولدین مورد استفاده در تکثیر مصنوعی براي حفظ و رسد بهنظر میبه

عنوان استراتژي جهت  واقع شدن برنامه تکثیر مصنوعی بهو سودمند تقویت تنوع جمعیت کارگاهی 
  حفاظت و بازسازي ذخایر ماهی سفید، امري اجتناب ناپذیر باشد. 

وینبرگ، انحراف از تعادل بالایی هر دو گروه وحشی و - ها از نظر تعادل هارديدر بررسی جمعیت
جایگاه) در تعادل قرار ×مورد بررسی (جمعیت تست 30مورد از  4که تنها نحويکارگاهی مشاهده شد به

هاي وحشی ماهی سفید در مناطق داشتند. در این زمینه، در مطالعات قبلی صورت گرفته روي جمعیت
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) Rezaii et al., 2010رود (کیله و گرگان) و همچنین چشمهRezaii et al., 2012تجن و تنکابن (
ها مشاهده شد که محققین علت امر را به کسري جایگاه وینبرگ در اغلب-نیز انحراف از تعادل هاردي

هاي هتروزیگوسیتی نسبت دادند. در پژوهش حاضر، کسري هتروزیگوسیتی بالایی در برخی جایگاه
عنوان یکی از دلایل مهم در بروز چنین توان بههاي نول را میمورد بررسی مشاهده شد که وجود آلل

ول در ایجاد کسري هتروزیگوسیتی در مطالعات پیشین صورت هاي نکسري در نظر گرفت. نقش آلل
 ,Matsumoto and Hilsdorf, 2009 Berdugo and Barandica(برخی محققین  گرفته توسط

تواند ناشی از عوامل دیگري ) نیز گزارش شده است. علاوه بر این، کسري هتروزیگوسیتی می;2014
ند و یا ترکیبی از عوامل فوق باشد. اثرات فاندر نیز به گزینی، آمیزش خویشاوندي، اثر وهلاهمچون به

باشد هاي کارگاهی مطرح میاز دلایل عمده کسري هتروزیگوسیتی در جمعیت عنوان یکی
)Kohlmann et al., 2007; Lundrigan et al., 2005 .(توجه به تمایز ژنتیکی در تحقیق حاضر با

رسد. در عین حال، باتوجه نظر میف بهوجود اثر وهلاند ضعیها، احتمال پایین مشاهده شده بین نمونه
هاي نول در بروز کسري مشاهده شده را ، نقش آللMicrocheckerافزار  به نتایج بدست آمده از نرم

توجه به برنامه بازسازي ذخایر ماهی سفید و امکان ترکیب ذخایر همچنین با توان نادیده گرفت.نمی
این، وقوع آمیزش توان رد نمود. علاوه بر نیز نمی ی در کسري مشاهده شده راگزینژنی متمایز نقش به

ها نشان داده که صید عنوان یکی از دلایل احتمالی مطرح باشد. بررسی تواند بهمیخویشاوندي نیز 
 آمیزيهاي آبزي را بیش از پیش در معرض درونثر، گونهتواند با تأثیر بر اندازه جمعیت مؤرویه می بی

  ). Hoarau et al., 2005قرار دهد (
هاي مختلف ماهیان به عنوان امري مهم در حفظ و ابقاي سلامت آگاهی از ساختار جمعیتی گونه

). در این خصوص، آنالیز واریانس مولکولی روشی Li et al., 2016شود (ها شمرده میژنتیکی آن
). در بررسی حاضر نتایج Grassi et al., 2004باشد (ها میمناسب در تعیین ساختار ژنتیکی جمعیت

ها حاصل از آنالیز واریانس مولکولی نشان داد که بیشتر واریانس مشاهده شده مربوط به درون جمعیت
تواند حاکی از آن باشد تر بودن تنوع بین جمعیتی در مقایسه با تنوع درون جمعیتی میباشد. پایینمی

). Diz and Presa, 2009نتیکی بارز و متمایزي وجود ندارد (هاي مختلف ساختار ژکه در بین جمعیت
دست آمد که نشان از تمایز به 018/0به عنوان شاخص مهمی از تمایز ژنتیکی،  Fstمتوسط میزان 

 هاي پیشین صورت گرفته توسطباشد. در بررسیهاي مورد بررسی میژنتیکی پایین بین جمعیت
هاي ) نیز میزان تمایز ژنتیکی پایینی بین نمونهRezaii et al., 2010 and 2012و همکاران ( رضایی

دیگري از به عنوان شاخص  Rstمورد بررسی ماهی سفید گزارش شد. در تحقیق حاضر، متوسط میزان 
توجه به ماهیت مشاهده شده بود. با Fstدست آمد که کمی بالاتر از متوسط ب 044/0تمایز ژنتیکی، 

تري براي نمایان ساختن تمایز  تواند شاخص مناسبمی Rstهاي موثر در آن، ها و نوع جهشریزماهواره
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باشد  میمبتنی بر اطلاعات مربوط به اندازه آللی  Rstها باشد چرا که تست ژنتیکی بین جمعیت
)Wachirachaikarn et al., 2009هم رفته مقادیر هر دو شاخص  ). رويFst  وRst  حاکی از وجود

هاي ترین تمایز بین جمعیت) و پایین021/0هاي کارگاهی و خلیج گرگان (بین جمعیتبالاترین تمایز 
هاي بر فاصله جغرافیایی، نقش برنامه علاوه) بود. در این خصوص، 014/0گمیشان و خلیج گرگان (

توان نادیده گرفت. مربوط به تکثیر مصنوعی و بازسازي ذخایر را در میزان تمایز مشاهده شده، نمی
شوند. رود تامین میاز رودخانه گرگان مولدین مورد استفاده جهت تولید لارو در کارگاه سیجوال عمدتاً

هاي مختلف بدون توجه به محل در این راستا، رهاسازي لاروهاي حاصل از تکثیر مصنوعی در مکان
لف تاثیر گذار باشد. مختهاي تواند در میزان جریان ژنی و تمایز بین جمعیتها میریزي مولدین آنتخم

هاي مورد بررسی وجود دارد. دست آمده نیز موید این مطلب بود که جریان ژنی بالایی بین نمونهنتایج ب
تواند عامل دیگري  نیز میهاي مورد استفاده گزینی طبیعی در برخی جایگاهعلاوه بر این موارد، عدم به

هاي مورد بررسی نیز شباهت ژنتیکی بین نمونهدر سطح تمایز مشاهده شده باشد. در بررسی فاصله و 
هاي کارگاهی و خلیج گرگان مشاهده ترین میزان شباهت بین جمعیتبالاترین میزان فاصله و پایین

هاي ، فاصله ژنتیکی پایینی بین نمونهbشد. در مطالعه قبلی انجام شده با استفاده از ژن سیتوکروم 
این در حالی بود که  .سو مشاهده شدرود و قرهد رود، گرگانماهی سفید مناطق گهرباران، تجن، سفی

 ,.Kolangi-Miandare et alرود وجود داشت (سو با گرگانهاي قرهبالاترین قرابت ژنتیکی بین نمونه
 Shakleeو همکاران ( شاکلی دست آمده در این تحقیق، براساس معیارمقادیر فاصله ژنتیکی ب). 2015

et al., 1982جنس قرار دارد. نتایج حاصل از ترسیم دندروگرام هاي همحدوده گونه)، در مUPGMA 
هاي هاي گمیشان و خلیج گرگان در گروهی جدا از نمونه ژنتیکی نیز نشان داد که نمونه اساس فاصلهبر

  کارگاهی قرار گرفتند. 
صـورت گرفتـه روي    هاي بازسازي ذخایروجود برنامهرسد با نظر میتوجه به نتایج بدست آمده به با

ماهی سفید، این گونه توانسته تا حدي تنوع ژنتیکی خود را حفظ نمایـد. البتـه اطلاعـاتی در خصـوص     
هـاي تکثیـر مصـنوعی و بازسـازي     هاي ماهی سفید قبل از آغـاز برنامـه  ساختار و تنوع ژنتیکی جمعیت

ی سفید تعیین نمـود.  ار ژنتیکی ماههایی را بر ساختذخایر وجود ندارد تا بتوان اثر احتمالی چنین برنامه
گیري کـار هدلیل کاهش ذخایر طبیعی آن ب ـ ضرورت تکثیر مصنوعی ماهی سفید بهتوجه به به هرحال با

اصول صحیح ژنتیکی چه در انتخاب مولدین و چه در رهاسـازي لاروهـاي تولیـدي بـه طبیعـت، امـري       
تعداد زیادي لارو حاصل از تکثیر مصـنوعی   توجه به رهاسازي سالانهباشد. همچنین باجتناب ناپذیر میا

هاي طبیعی، ارزیابی ساختار ژنتیکـی مولـدین مـورد اسـتفاده در تکثیـر مصـنوعی، لاروهـاي        به محیط
  رسد.نظر میهاي زمانی معین ضروري بههاي هدف در دورهتولیدي و همچنین جمعیت
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