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برخی از   Rutilus kutum (Kamensky, 1901) بررسی تنوع ژنتیکی ماهی سفید
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  1کیدهچ
(استان گلستان)،  رود گرگان، سو قرههاي  از رودخانه )Rutilus kutum( نمونه ماهی سفید 15در این بررسی 

کلروفرم از بافت باله -با روش فنل DNA(استان مازندران) صید شدند. استخراج  و سفیدرود گهرباران، تجن
اده شد. تکثیر ژن استف b سیتوکروممنظور ارزیابی تنوع ژنتیکی ماهی سفید از ژن  ماهیان انجام شد. به

هاي موجود در بانک ژن صورت  با استفاده از پرایمرهاي اختصاصی طراحی شده بر اساس توالی bسیتوکروم 
هاي بدست آمده با  توالییابی شد.  مرازي توالی جفت باز از محصول واکنش زنجیره پلی 785طول  گرفت.
ها با استفاده از نرم هاي ژنی نمونهموجود در بانک ژن مقایسه شدند. توالی bهاي ژن سیتوکروم  توالی

همچنین  .ها مشخص گردیدمورد مقایسه قرار گرفتند و میزان همولوژي نمونه  Bioedit7 و  MEGA5افزارهاي
ج این تحقیق نشان نتایها ارزیابی شد.  مورفیسم یا تعداد هاپلوتیپ میزان پلی dnaSP5   با استفاده از نرم افزار 

رد. همچنین تعداد وجود دا 001/0هاي مختلف ماهی سفید فاصله ژنتیکی خیلی کمی معادل  داد که در بین نمونه
سو  رود و قره هاي مورد مطالعه شناسایی گردید. بیشترین هاپلوتیپ در گرگان نوع هاپلوتیپ بین نمونه 6

                          .در یک شاخه قرار گرفتندها بر اساس درخت فیلوژنیک  مشاهده شد. همه نمونه
  

 هاپلوتیپ ،bتنوع ژنتیکی، فیلوژنتیک، سیتوکروم  ،R. kutum :کلیدي هايواژه                                                   

                                                   
 hkolangi@gmail.comنویسنده مسئول: *
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  مقدمه
همـراه بـا    مین غذا براي انسان شناخته شده است. افزایش فشـار صـید  أعنوان یکی از منابع ت هدریا ب

 .هاي اخیر موجـب بـروز سـیر نزولـی در اکثـر ذخـایر شـیلاتی گردیـده اسـت          افزایش جمعیت در دهه
یافتن به منابع غذایی طـولانی مـدت بـه شـمار     برداري پایدار از منابع آبی راهی مطمئن براي دست بهره
تیکـی و تنـوع آبزیـان    این امر در گام اول منوط به شناخت ذخیـره ژن ). Fiumera et al., 1999آید ( می

تدابیر مناسب بـراي مـدیریت ذخـایر اندیشـیده     لازم است  شرایط،باشد. سپس با توجه به  منابع آبی می
 شود که خصوصیات بیولوژیک و ضـرایب رشـد و مـرگ و    هایی تقسیم می اغلب به گروه ،شود. یک گونه

دهنـد. ایـن    هاي متفاوتی نشـان مـی   واکنش ،میر کمابیش متفاوتی دارند و دربرابر اقدامات صید و احیاء
شـوند. ضـرورت دارد پـیش از هـر اقـدام       نامیـده مـی   "ذخایر"ها از نظر مدیریت شیلاتی اصطلاحاً  گروه
  شود.هاي مربوطه شناسایی  ها و جمعیت گونه

لذا شناسایی و مطالعه  ،باشد هاي با ارزش غذایی بالا می از گونه )R. kutum( ماهی سفید دریاي خزر
بـراي بررسـی ژنتیکـی و     گونـاگونی هـاي   روش .هاي مختلف آن از اهمیت بالایی برخوردار است جمعیت

نشانگرهاي پروتئینی مانند آلوزایم و نشانگرهاي توان به  وجود دارد که می هاي مختلف فیلوژنتیکی گونه
 امـروزه  .اشـاره نمـود  یـابی میتوکنـدریایی    هـا و تـوالی   ، ریزمـاهواره RAPD ،RFLPمانند  DNAبر پایه 

و  بنـدي  طبقـه دلیل تأثیرپذیر بودن از عوامل محیطی، تکنیک قدرتمند جهت  به مورفولوژیک مارکرهاي
یـابی ژنـوم میتوکنـدریاي یکـی از      هـاي مولکـولی ماننـد تـوالی    باشـد. روش ارزیابی تنوع موجودات نمی

هاي نزدیک به هم محسـوب  ها و گونهها براي تعیین رابطه فیلوژنتیکی بین جمعیتترین روش کاربردي
 وت ـ ـک جمعیـ ـنتیت ژاـ ـمطالعاي رـب) mtDNA( ريدـمیتوکنم نوژ. )Bruford et al., 2003( شود می

را آن  مطالعــهل هر سلواورگانــل در ین از ا دمتعدر بسیاي کپیهادارد. نی اواجحیت فرارتعیین گونهها 
 و) recombination( وترکیبیـــنم دـــع)، maternal( دريثت ماورایگر د فرـــطاز  .تـــسده انمون ساآ

، نیژفیلوت مطالعاا درر  ن آوسـیعی از  د برراـک ،)ژنوم هستهر ـبابر 10-5ی (ـنتیکات ژتغییري سرعت بالا
ــنهآکنش ارـــپ، یـــنن ژاـــجریاد، دـــجا یــافتن و فیایی گونهها اکندگی جغراپر ،هاتتشخیص مهاجر ،اـ

ان بهعنو mtDNA ه ازشد ثـ ـباعت ین خصوصیا. ا)Wilson et al., 1997( ستده انمو فراهم ها جمعیت
 کـ ـنتیژ مطالعـه  هـا، ترسـیم رابطـه فیلـوژنتیکی و     اي تشخیص گونهبرب خور بسیا ولکولیکر مریک ما

 قـ ـقیدتشخیص  ماهی سفید در حوضه دریاي خـزر یع ـسودگی ـکناه پرـه بـا توجـب. دشود جمعیت یا
د. بنـابراین هـدف از ایـن مطالعـه     هد بواخووري ضر آن تـ ـین هویـتعیو ف ـمختل هاي جمعیت رساختا

میتوکنـدریاي مـاهی سـفید      DNAاز bبررسی و تجزیه تحلیل ژنتیکی و فیلوژنتیکی ناحیه سـیتوکروم  
  باشد. این ماهی میو میزان تنوع ژنتیکی  دریاي خزر و ارزیابی وضعیت ژنتیکی
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  ها مواد و روش
رودخانـه   پـنج اي مـاهی سـفید) از جمعیـت ماهیـان در      سـینه عدد نمونه بیولوژیکی (بالـه   3تعداد 

جنـوبی   ضـه (گهربـاران، تجـن و سـفیدرود) در حو    رود) و مازنـدران  سو، گرگان (قره هاي گلستان استان
اي ایـن   گرم از باله سـینه  2-3دریاي خزر در فصل تولید مثل و مهاجرت ماهی سفید گرفته شد. میزان 

منظـور   طور جداگانه قرار داده شدند و بـه  برداري حاوي الکل مطلق به هماهیان جدا شد و در ظروف نمون
و انجام مطالعه به آزمایشگاه ژنتیک و بیوتکنولوژي دانشـکده شـیلات و محـیط زیسـت     DNA استخراج 

  دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی گرگان منتقل گردید.
دارد، براي این مطالعه از روش فنـل و  وجود  DNAهاي متعددي براي استخراج  روش: DNAاستخراج 

فرآیند همـوژنیزه   ،) با اندکی تغییرات انجام گرفت. قبل از استخراجHillis and Moritz, 1990( کلروفرم
اسـتخراج شـده بـه روش     DNAها به کمک نیتـروژن مـایع انجـام شـد. کمیـت و کیفیـت        کردن نمونه

آمریکا)  THERMO(شرکت  ND 2000 نودارپ مدلسنجی با استفاده از دستگاه اسپکتروفتومتر نا طیف
  مشخص شد.  %1و ژل آگاروز 

جفت باز از یـک   900به طول  bبراي تکثیر ناحیه هدف ژن سیتوکروم  :اي پلیمرازي واکنش زنجیره
 :CytFاســتفاده گردیــد. پرایمرهــاي   CytR و  CytF هــاي  بــه نــام   اختصاصــی جفــت پرایمــر   

CCTGACAGGATTATTCTTAGCTATGC وCytR: TGAATAGTAGTGCGAGGACCCCT 
 :Accession( سـفید  مـاهی  گونـه    Cytocrome b  هـاي موجـود ژن  براساس توالیcyt b براي تکثیر ژن 

1.651802 NJ , 1.420442 NJ (افزارهايبا استفاده از نرم و Bioedit  و Primer3 .طراحی گردید              
و با برنامه حرارتی زیـر انجـام گرفـت.     چرخه 35در  Bioradمراز توسط دستگاه  پلی واکنش زنجیره 

درجـه   94سازي در دماي  دقیقه، واسرشت 4گراد براي  درجه سانتی 94سازي ابتدایی در دماي  واسرشت
 72ثانیـه، بسـط در دمـاي     30گـراد بـراي    درجه سـانتی  58ثانیه، اتصال در دماي  30گراد براي  سانتی
دقیقه  7مدت  گراد به درجه سانتی 72ک مرحله بسط نهایی در دماي ثانیه و ی 60براي گراد سانتی درجه

 Taq، یـک واحـد آنـزیم    DNAمیکرولیتر  6/0میکرولیتر و اجزاي آن شامل  25انجام شد. حجم واکنش 
میکرولیتـر   1میلـی مـولار،    MgCl2 50میکرولیتـر   1مـولار،   میلـی  dNTPs10میکرولیتـر   5/0 پلیمراز،

منظـور   بـار تقطیـر بـود. بـه     میکرولیتر آب دو 19و  10Xمیکرولیتر بافر  5/2ر، پیکوملا 5مخلوط پرایمر 
بـا   %1 روي ژل آگـاروز  PCRالکتروفورز محصولات ، PCRهاي یید تکثیر ناحیه مورد نظر طی واکنشأت

سازي شـده   ، خالصPCRمیکرولیتر از محصولات  100 مقدار آمیزي اتیدیوم بروماید صورت گرفت. رنگ
منظور تعیین  پیکومول به 10میکرولیتر از هر یک از آغازگرهاي رفت و برگشت با غلظت  50 و به همراه

یـابی  تـوالی  ABI 3130ها با استفاده از دستگاه جنوبی ارسال شدند. نمونه کره Bioneerتوالی به شرکت 
موجـود در   BLASTتوالی بدست آمده با استفاده از پرایمر طراحی شـده بـا اسـتفاده از رویـه      گردیدند.
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جهـت بررسـی میـزان همپوشـانی بـا       )http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST( بانک ژن به نشـانی 
ها اسـتفاده شـد.    منظور اصلاح نوکلئوتیدي توالی به Bioedit افزاراز نرم هاي ثبت شده مقایسه شد.توالی

اسـتفاده   dnaSP5افـزار ز نـرم هاي مورد مطالعه ا هاي موجود در جمعیت هاپلوتیپ براي مطالعه و ارزیابی 
اسـتفاده    MEGA5افـزار نـرم  منظور بررسی رابطه فیلوژنتیکی نمونه مورد مطالعـه از  همچنین بهگردید. 
                                                                     .)Tamura et al., 2011( گردید

  
  نتایج

 DNAسنجی نشان داد که  موفقیت انجام شد. نتایج طیفها با از تمام نمونه DNAاستخراج 
روي ژل آگاروز  PCRبرخوردار است. الکتروفورز محصولات  PCRاستخراج شده از کیفیت مناسبی براي 

 جفت باز به خوبی تکثیر شده است 900به طول  bنشان داد که قطعه اختصاصی براي سیتوکروم  % 1
 18. مقایسه بین شدها انجام براي همه نمونهb یابی قطعه سیتوکروم  ). نتایج حاصل از توالی1(شکل 

هاي مورد مطالعه  هاپلوتیپ را در نمونه 6تعداد  DNA Seq Polymorphismتوالی با استفاده از ابزار 
باز  %97/26طور میانگین حاوي  هاي مورد مطالعه به ). همچنین توالی1و جدول  2(شکل  اثبات نمود

 درSNP تعدادي نشانگر  باز تیمین بود.% 77/28گوانین و % 84/14 سیتوزین، %42/29آدنین، 
  .)1(جدول  هاي مورد مطالعه شناسایی گردیدهاي مشاهده شده جمعیتهاپلوتیپ

  

  
  

%، گونه مورد  1جفت باز روي ژل آگاروز  900راز به طول ماي پلی الکتروفورز محصولات واکنش زنجیره -1 شکل
  .R. kutumمطالعه: 
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هاي شناخته شده در  نوکلئوتید، براي هاپلوتیپ 785، به طول b توالی نوکلئوتیدي ناحیه سیتوکروم - 2شکل 

  .R. kutumگونه مورد مطالعه:  صورت رنگی مشخص گردیدند) ها به SNP( مناطق مورد مطالعه
  

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 ja

ir
.g

on
ba

d.
ac

.ir
 o

n 
20

26
-0

5-
18

 ]
 

                             5 / 12

http://jair.gonbad.ac.ir/article-1-57-en.html


  94 تابستان ، دوم، شماره سومشناسی کاربردي/ دوره  هاي ماهی نشریه پژوهش 

6  

گونـه مـورد   ، هـا در رودخانههاي موجود  هاي مشاهده شده در هاپلوتیپ SNP -1جدول 
هـاي  : نمونـه 9-7رود،  هاي گرگان: نمونه6-4سو،  هاي قره: نمونهR. kutum )1-3مطالعه: 

                                                                                                                                                                                             هاي سفیدرود): نمونه81-61هاي تنکابن،  : نمونه51-31هاي تجن، : نمونه21-10گهرباران، 

  
  

رود و تجن  سو، گرگان هاي قرههاي رودخانهدر نمونه T.546بیشترین تکرار هاپلوتایپ درجایگاه 
در ادامه با استفاده از  مشاهده شد.سو  دیده شد. همچنین بیشترین تعداد هاپلوتایپ در رودخانه قره

هاي موجود در بانک ژن  ها با توالی تعیین همولوژي توالی NCBIموجود در بانک ژن  BLASTابزار 
خانواده کپور ماهیان  و .Rutilus spp صورت پذیرفت. جستجو در پایگاه نوکلئوتیدي تنها در جنس

هاي  در بانک ژن ثبت شده بود که توالی b توالی مربوط به ژن سیتوکروم 18صورت گرفت. در حدود 
میزان همولوژي  Rutilus rubilio بودند، تنها در گونه %99انجام شده در این مطالعه داراي همپوشانی 

 Chondrostoma oligolepisو  Chondrostoma durienseهمچنین . کاهش نشان داد %39در حدود 
بیشترین . هاي بدست آمده در این مطالعه را نشان دادند درصد شباهت با توالی 88و  89ترتیب داراي  به

 %99) در حدود Rutilus caspicusمربوط به گونه کلمه خزري ( BLASTهمپوشانی در مطالعه 
هاي مقایسه شده  باشد، این نتایج دلالت بر قرابت ماهی سفید به ماهی کلمه نسبت به دیگر گونه می

                                      دارد.
هاي ماهی سفید با استفاده  ) ترسیم درخت فیلوژنتیک براي توالی2(جدول  محاسبه فواصل ژنتیکی

 neighbor به روش out groupمنظور استفاده  به NCBIاز توالی سیتوکرومی مناسب موجود در پایگاه 
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joining)NJبا استفاده از نرم ( افزارMEGA5 صورت پذیرفت. ماهی کلمه )Rutilus caspicusدلیل  ) به
  ). 3(شکل  عنوان گروه خارجی مناسب انتخاب گردید قرابت بیشتر به

  

  R. kutumهاي بدست آمده در مناطق مورد بررسی، گونه مورد مطالعه  فواصل ژنتیکی بین توالی - 2جدول 
   سوقره رودگرگان گهرباران تجن تنکابن سفیدرود

 سوقره       
 رودگرگان 001/0       
  گهرباران 001/0 001/0      
 تجن 001/0 001/0 001/0    
 تنکابن  000/0 001/0  000/0 001/0    
 سفیدرود 001/0 001/0 001/0 001/0  000/0  000/0

  
 در یک شاخهمورد آزمایش سفید  انتمامی ماهی )3بر اساس درخت فیلوژنیک رسم شده (شکل 

هاي دیگر قرار  هاي مورد مطالعه در زیرشاخه جمعیتهاي مشاهده شده در  و تنها هاپلوتیپ گرفتهقرار 
سفیدرود در یک زیرشاخه قرار گرفته که نشان  و تجن ،سو ، قرهرود هاي گرگانپایاند. هاپلوت گرفته

این نتایج  باشد.ماهی سفید به این مناطق می ینبه علت مهاجرت مولد یدهنده وجود جریان ژن
هاي گلستان و مازندارن  دهنده وجود جریان ژنی مفید در جمعیت ماهیان سفید در استانتواند نشان می

  نماید.  باشد که از کاهش تنوع زیستی این گونه جلوگیري می 

  
) Rutilus caspicus(. ماهی کلمه Neighbour-joiningروش درخت فیلوژنتیکی ترسیم شده با  -3شکل 

  کار رفته است. در ترسیم درخت فیلوژنی به  out groupعنوان به
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  گیري بحث و نتیجه
بر اساس توالی نوکلئوتیدهاي آن، کاربردهاي  DNAمطالعات فیلوژنتیکی، تجزیه و تحلیل مستقیم 

هاي مختلف مطالعه ماهیان همچون تخمین پارامترهاي بیولوژیک، زمان تخمریزي و زیادي در زمینه
تعداد ). Wilson et al., 1997( ذخایر و ساختار جمعیتی اشاره کردمهاجرت ماهیان، معین نمودن 

میان  در ه متفاوت است.دد استفارمو روشهاي ژنتیکی بسته به هاي مورد نیاز براي انجام آزمایشنمونه
یابی به دلیل سادگی روش کار، کوتاهی مراحل و دقت بسیار بالا  هاي ملکولی، تکنیک توالیتکنیک

هاي مورد نیاز براي مطالعه را کاهش اي است. دقت فراوان این روش، تعداد نمونه ویژهداراي جایگاه 
یا حتی یک دو، سه  رابطه فیلوژنتیکی، با استفاده از هدهد و محققان را قادر ساخته که براي مطالعمی

 )،Ketmaier et al., 2008( هاي ساکن در مناطق مختلف، اقدام کنند. کتمایر و همکارانعدد از نمونه
به سه نمونه از  مناطق اطراف مدیترانه Rutilus rutilus در بررسی سیستماتیک ملکولی و فیلوژنتیکی

در بررسی )، Larmuseau et al., 2009( لامورسیا و همکاران                                 د.دنهر منطقه مورد بررسی بسنده کر
گیري در گستره  منطقه نمونه 52 در Rutilus rutilus تبارشناسی فیلوژوگرافیک و جمعیت شناسی

رسد با  به نظر می سه عدد نمونه را کافی دانستند.تا  ها براي برخی مناطق، یکبرداري در نمونه اوراسیا،
یابی و سابقه تحقیقات معتبر، تعداد سه نمونه براي هر یک از مناطق مورد  توجه به انتخاب روش توالی

                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                        ست.بررسی کافی بوده ا
ها یکی از نیازهاي اساسی در اعمال  اي و ساختار ژنتیکی جمعیت گونهشناسایی تحولات درون

طور کلی در جانواران دریایی  ). بهRezvaniGilkolai, 1997باشد ( داري میبر مدیریت صحیح بهره
باشد و عواملی مانند شرایط نامساعد و محدود محیطی یا  میتوکندري خیلی کم می DNAاحتمال تنوع 

باشد  افتد، یکی از عوامل بروز اختلافات نوکلئوتیدي می مرگ و میر که به دلایل خاصی اتفاق می
)Ovenden and White, 1990 اغلب گزارشات در زمینه تجزیه .( DNAها، تنوع  میتوکندري ماهی

 Billingtonباشد ( هاي موجود مشتقات جهش یافته می هاپلوئیدي کمی نشان داده و در واقع هاپلوتیپ

and Herbert, 1991 تغییرات .(DNA عنوان ابزار در تفکیک و مدیریت  میتوکندري ممکن است به
). با توجه به منشاء مادري Billington et al.,1992هاي مختلف ماهی مفید باشد ( ذخایر گونه

گیرد و این خاصیت سبب بروز اختلافات ژنتیکی بیشتر در  میتوکندري، نوترکیبی در آن صورت نمی
اخیراً از مطالعات مولکولی در کنار  ).Berrebi, 1996ژنوم میتوکندري نسبت به ژنوم هسته شده است (

گردد. در اکثر این  مطالعات مورفولوژیکی براي تعیین وضعیت تاکسونومیک دقیق موجودات استفاده می
ترین روش در این  عنوان متداول بهb ، COIاز جمله سیتوکروم  DNAمطالعات از مارکرهاي مبتنی بر 

). تنوع ژنتیکی Kolangi et al., 2013; RaisAzizi et al., 2013گیرد ( ها مورد استفاده قرار می بررسی
هاي حفاظت یکی از سه سطح تنوع زیستی پیشنهاد شده توسط سازمان حفاظت جهانی براي برنامه
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هاي طبیعی بسیار آهسته است ولی در صورت عدم ذخایر است. تجمع تنوع ژنتیکی در جمعیت
بین رود. برنامه بازسازي ذخایر  وعی چند نسل ازپیشگیري، ممکن است به سادگی و طی پرورش مصن

ماهی سفید از بیش از سه دهه پیش آغاز شده و با توجه به حجم بالاي رهاسازي لاروهاي ماهی سفید 
رسد که جمعیت ماهی سفید بدست آمده از و نبود شرایط لازم براي تکثیر طبیعی این گونه به نظر می

هاپلوتایپ  6نمونه مورد بررسی،  18زر غالب شده است. در میان تکثیر مصنوعی به تدریج در دریاي خ
سو و کمترین آن در  شناسایی شد که در این میان بیشترین تعداد هاپلوتایپ مربوط به رودخانه قره

نمونه از  198) با بررسی Abdolhay et al., 2011رودخانه تنکابن بوده است. عبدالهی و همکاران (
هاپلوتایپ  2، در مجموع PCR-PLFRدخانه حوضه جنوبی دریاي خزر به روش ماهی سفید در چهار رو

                               کنند.درصد بیان می 88/0را شناسایی و متوسط تنوع ژنتیکی را 
هاي کپور ماهیان نشان  هاي مورد مطالعه در کنار سایر گونه بررسی دندروگرام ترسیم شده از نمونه

گیرند. این نتیجه، حاکی از قرابت ژنتیکی  ی سفید و ماهی کلمه در یک خوشه قرار میدهد که ماه می
تواند مربوط به نقش  این دو گونه دارد. وجود اختلافات مورفولوژیک و عدم اختلاف ژنتیکی بین آنها می

د یا ها در فنوتیپ موجود نقشی ندارن هاي این ارگانلساختاري ژنوم میتوکندري باشد و محصولات ژن
اند و سیر تکاملی صفات  اینکه به احتمال زیاد هر دو گروه از میتوکندري اجدادي مشترکی مشتق شده

  .)Shemshad et al., 2007اند ( صورت مستقل از هم صورت پذیرفته مورفولوژیک و ژنتیکی به
، Alburnus alburnus ،Abramis bramaهاي  ماهی سفید در مرحله بعد بیشترین قرابت را با گونه

Vimba vimba ،Chondrostoma regium  دارد. همچنین این ماهیان بیشترین فاصله ژنتیکی را در
دهند. بر اساس دندوگرام  نشان می Gobio gobioمیان نمایندگان مورد بررسی از کپور ماهیان، با گونه 

سو و  هاي قره داد که نمونهاي از ماهی کلمه نشان  هاي مورد مطالعه در کنار نماینده ترسیم شده از نمونه
ها داراي قرابت بیشتري هستند که با توجه به قرابت جغرافیایی این دو  رود نسبت به دیگر نمونه گرگان

هاي  دهد که یکی از نمونه هاي ایجاد شده نشان می پذیر است. خوشه اي توجیه رودخانه، چنین نتیجه
هاي هم رودخانه خود، قرابت ژنتیکی نشان داد که با  نهرود حتی بیشتر از نمو هاي گرگان سو با نمونه قره

همین تواند دلیل این امر باشد.  یابی ماهی می توجه به فاصله کم این دو رودخانه، احتمالاً خطاي جهت
 شود که هر چند این دو رودخانه هاي سفیدرود و تجن مشاهده می مطلب در ارتباط با دو نمونه از ماهی

) نیز در Abdolhay et al., 2011فاصله نسبتاً قابل توجهی از هم دارند. اما مطالعه عبدالحی و همکاران (
هاي تنکابن و گهرباران از نظر  هاي این دو رودخانه همین نتایج را نشان داده است. رودخانه مورد نمونه

ه مربوط به این دو رودخانه، در که هر شش نمون طوري ها بودند. به ترین نمونه دست ژنتیکی داراي یک
هاي مورد مطالعه، داراي  سو و تجن در میان نمونه هاي قره کنار هم قرار گرفتند. در این مطالعه، نمونه

بر                                                      ) همخوانی دارد.Rezaei et al., 2011که این نتایج با نتایج مطالعه رضایی ( نزدیکی زیادي بوده
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هاي مورد مطالعه با وجود فاصله مکانی زیاد با هم در سطح گونه کاملاً  اساس این مطاالعه جمعیت
اي دانست.  ها را از نظر ژنتیکی داراي تفاوت قابل ملاحظه توان این جمعیت همپوشانی نشان داده و نمی

رسد به علت قدرت بالاي  نظر می رغم وجود شرایط اکولوژیکی متفاوت در مناطق مورد بررسی به علی
ها نبوده و این امر باعث  این ماهیان در مهاجرت و حرکت، محیط قادر به ایزوله کردن این جمعیت
                                                                                                                                                          بوجود آمدن اختلاط جمعیتی بین آنها و ایجاد یک تاکسون واحد شده است.

منظور داشتن تکثیر مصنوعی مناسب از دیدگاه ژنتیکی باید از انواع ادوات صید مناسب جهت  به
ه اطمینان از غیر انتخابی بودن صید مولدین، استفاده از تعداد مولد زیاد، تکثیر مولدین بدون توجه ب

سایز یا سن مولد، جلوگیري از تلفات مولدین در شرایط حمل و نقل و نگهداري، تکثیر و پرورش در 
ماهیان و رهاسازي شرایط مناسب جهت بالا بردن میزان کیفیت لقاح و بقاي لاروها، رشد مناسب بچه

هرچند از وضعیت                                                         ماهیان با توجه به منطقه صید مولدین همان گروه را مد نظر داشت.هر گروه از بچه
تنوع ژنتیکی ماهی سفید قبل از شروع برنامه بازسازي ذخایر این گونه توسط سازمان شیلات ایران 

توان گفت که شیوه اعمال سیاست تکثیر مصنوعی ممکن است دلیل اطلاعی در دست نیست اما می
هاي مورد بررسی از ماهی سفید باشد.  ز و سطح تنوع ژنتیکی فعلی در بین جمعیتاصلی کم بودن تمای

بر اساس نتایج بدست آمده سطح تنوع ژنتیکی ماهی سفید هنوز در حد مطلوبی است هرچند آثار 
                      بار تکثیر مصنوعی قابل مشاهده است. زیان
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