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 چکیده

  
های مولدین ( حاصل از زادهR. caspicus) ماهیان کلمهژنتیکی بچه بررسی تنوع هدف از تحقیق حاضر

( بود. در CA1،CA7،CypG27،Lid1،Rru4نشانگر ریزماهواره ) ۵وحشی، پرورشی و ترکیبی با استفاده از 

-به ٪09های ژنتیکی در الکل اتیلیک نمونه از هر جمعیت( صید و جهت بررسی ۳9ماهی )عدد بچه 09 مجموع

ترتیب جمعیت وحشی، پرورشی و ترکیبی به در سه آللط تعداد نگهداری شد. متوس DNAمنظور استخراج 

های ثر از زادهآلل مؤدر هر سه جمعیت مشاهده گردید. تعداد  آلل 20در مجموع، تعداد  .بود 0و  ۴/19، ۴/19

در میان  آللدر سه جمعیت بود. فراوانی  آلل 79/9و  ۵7/8، 87/9ترتیب وحشی، پرورشی و ترکیبی به

خاطر در ماهی وحشی به آللبود. همه کاهش فراوانی  7و  7، 8ترتیب شی، پرورشی و ترکیبی بههای وحجمعیت

های جمعیت وحشی، ( در زادهHoخوانی و رانش ژنتیکی بود. میانگین ارزش هتروزیگوسیتی مشاهده شده )هم

( در جمعیت وحشی، Heثر )بود.  همچنین هتروزیگوسیتی مؤ 7۵/9و  88/9، 7۵/9ترتیب پرورشی و ترکیبی به

-ها انحراف از تعادل هاردیهمه جایگاه داًبود. حدو 7۴0/9و  7۵0/9، 727/9ترتیب پرورشی و ترکیبی به

، ۴۵0/9ترتیب های وحشی، پرورشی و ترکیبی بهواینبرگ را نشان دادند. فاصله ژنتیکی در میان جمعیت زاده

بود،  ٪09اریانس مولکولی نشان داد که تنوع درون افراد دست آمد. نتایج حاصل از تجزیه وبه 97۴/9و  207/9

که تمایز  داد( نشان 9۳2/9)  Fstبود. مقدار متوسط ضریب تمایز  ٪۳ها تنها که این تنوع در میان آن درحالی

این، کم در سطح جمعیت توضیح داده شود. علاوه بر آللتواند توسط تعداد ژنتیکی کم بین سه جمعیت می

اساس فاصله بر UPGMAدست آمد. تجزیه و تحلیل خوشه به ۳0۴/8( بین دو ایستگاه Nmی )مهاجرت طبیع

 ژنتیکی نشان داد که جمعیت پرورشی و ترکیبی در یک شاخه جداگانه از شاخه جمعیت وحشی قرار دارند. 
 

 :های کلیدیواژه
 R. caspicus، تیکی، نشانگر ریزماهوارهتنوع ژن 

 
 

 مقدمه | 1
های لازم برای حفظ و بقای یک گونه جهت ترین شاخصساسییکی از ا

محیطی مختلف هایی که تحت تأثیر فشارهای زیستسازگاری با محیط

ها است، زیرا تصور براین است قرار دارند تنوع و ساختار ژنتیکی جمعیت

که تنوع ژنتیکی بالا باعث بهبود توانایی افراد و افزایش شانس بقای 

ترین و ها متنوع(. ماهیZhang et al., 2009شود )میها افراد جمعیت

های دهند که در بیشتر آبداران را تشکیل میپرتعدادترین گروه مهره

ها از آور آنواسطه تنوع شگفتجهان گسترده شده و این پراکنش بالا به

باشد شناسی، فیزیولوژیک و رفتاری میهای ریختنظر سازگاری

(Sattari, 2002با .)پروری در جهان دارای فعالیتوجه به اینکه آبزیت-

-های متنوعی است و راه حفاظت از این تنوع، فهم اصولی است که می

برای  تی تنوع ژنتیکی، اهمیتی حیاتواند بر توسعه آتی آن مؤثر باشد، 

نیاز عنوان اولین پیشبه دریایی دارد و مدیریت و حفاظت از منابع
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حال تغییر محیطی در ها در شـرایطسازگاری جمعیت برای حفـظ

میزان ذخایر  آگاهی از(. Diz and Persa, 2009) گرددقلمداد می

توارثی و تنوع ژنتیکی در بین افراد یک گونه، از اهداف ارزشمند 

ژنتیک جمعیت یا  مطالعهکه طوریاست؛ به مدیریت ذخایر و اصلاح نژاد

آن معیتاکولوژی مولکولی ماهیان باارزش اقتصادی، برای حفاظت از ج

(. در Wang et al., 2007) استها و حفظ صید پایـدار بسیار ضروری 

( از ماهیان Rutilus rutilus caspicusاین میان ماهی کلمه خزری )

-( یکی از گونهCyprinidaeاستخوانی متعلق به خانواده کپورماهیان )

باشد که اخیرا به دلایلی چون خزر می دریای بومی های ارزشمند و

تخریب ها و ها، ایجاد سد بر مسیر مهاجرت، آلودگیب رودخانهتخری

ریزی طبیعی این ماهیان و در نهایت جلوگیری از تجدید مناطق تخم

مثل ایـن ماهیان کاهش  ، مهاجرت و تولیدها )تکثیر طبیعی(حیات آن

یافته و به دنبال ایـن عوامل، صید قاچاق و خارج از حد مجاز، میزان 

(. در Kiabi et al., 1999ا به شدت کاهش داده است )ها رذخایر آن

ی به وضعیت جمعیت آللتوان با مطالعه فراوانی های ماهیان میجمعیت

 سطح جمعیت در شده مشاهده هایآلل تعداد کاهش برد.ماهیان پی

(. از Lind et al., 2009باشد ) ژنتیکی تنوع کاهش بیانگر تواندمی

 ژنتیکی تنوع سنجش از معیاری نعنوابه طرفی هتروزیگوسیتی

 ,.Xu et alاست ) پرورانآبزی و هااکولوژیست مورد توجه ها،جمعیت

 در آبزیان ذخایر مدیریت تدوین استراتژی مهم مرحله (. اولین2001

-بهره درحال هایجمعیت ژنتیکی شدن ساختارآبی، مشخص منابع

 است.  برداری

یان در راستای حفظ ذخایر طورکلی اطلاع از تنوع ژنتیکی آبزبه

تنوع ژنتیکی از تفاوت در (. Wang et al., 2007ها سودمند است )آن

 ,Utter) شوددر میان افراد حاصل می DNA توالی نوکلئوتیدهای

های متعددی جهت ارزیابی تنوع در همین راستا از تکنیک .(1991

 شود. عمده مطالعات در گذشته بر پایهژنتیکی بهره گرفته می

و  هنشانگرهای پروتئینی بوده ولیکن این نشانگرها فراوانی بالایی نداشت

تا حدود زیادی تابع شرایط محیط بودند لذا در ادامه از نشانگرهای 

-استفاده شد. از  نشانگرهای مورد استفاده می DNAژنتیکی بر پایه 

عداد علت بالا بـودن تها بهریزماهواره .توان به  ریزماهواره اشاره نمود

هایشان، در بین تمام نشانگرها، بالاترین میزان هتروزیگوسیتی را آلل

دهد این چندشکلی بسیار بالا نشان می(. Liu, 2007) دهندنشان می

آنالیز ژنتیک جمعیت و تعیین  تواند برایکه نشانگرهای ریزماهواره می

های متعددی (. در پژوهشDunham, 2004) باشدنژادها بسیار مفید 

ینه بررسی تنوع ژنتیکی در آبزیان با استفاده از نشانگرهای ریز زم دره ک

 ,Kashiri) کشیریتوان به تحقیق ماهواره  صورت گرفته است که می

 Rutilus) منظور بررسی تنوع ژنتیکی ماهی کلمه خزربهکه  (2009

rutilus caspius )سو، تالاب گمیشان، خلیج گرگان و گرگانرود، قره

اشاره کرد؛  لکوس میکروستلایت استفاده نمود 11زلی از تالاب ان

 ,.Keyvanshokooh et al)شکوه و همکاران در سال همچنین کیوان

های ماهی کلمه تر تمایز ژنتیکی جمعیتمنظور بررسی دقیقبه (2007

و همکاران ای استفاده نمودند. قاسمی لکوس ریزماهواره 0در ایران از 

(Ghasemi et al., 2007نیز با استفاده از ریزماهواره ) ها تنوع ژنتیکی

 ماهی سیم دریای خزر را مورد بررسی قرار دادند. 

اهمیت بالای ماهی کلمه در بحث بازسازی ذخایر و  توجه بهبا

عنوان در زنجیره غذایی ماهیان خاویاری بهآن جایگاه مهم همچنین، 

حقیق سعی شد ، در این ت(Huso hosoماهی )غذای مناسب برای فیل

جایگاه ژنی ریزماهواره به بررسی هرچه بهتر ساختار  5کارگیری با به

پرورشی، وحشی و ترکیبی  (R. caspicusلمه )کُ ماهیانبچه ژنتیکی

 و حاصل از مولدین پس از نسل اول در استخرهای خاکی مرکز تکثیر

 .دریپرورش ماهیان استخوانی، سیجوال استان گلستان صورت گ
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ماهیان کلمه تا مرحله طی دوره پرورش بچه 1354در بهار سال 

ماهیان نمونه از بچه 51قد(، در مجموع رهاسازی به دریا )مرحله انگشت

نمونه( از  31و ترکیبی  نمونه 31نمونه، وحشی  31 یپرورشکلمه )

پرورش ماهیان استخوانی سیجوال  و استخرهای خاکی کارگاه تکثیر

ها پس از صید به آزمایشگاه های ژنتیکی نمونهجهت بررسی .صید شد

ژنتیک گروه شیلات، دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی گرگان 

 %50 اتیلیک الکل در DNAاستخراج  زمان طور کامل تامنتقل و به

 نگهداری شد. 

اساس دستورالعمل شرکت سازنده بر DNAتمامی مراحل استخراج 

ورت که به میزان مورد نیاز طی این روش بافت صورت گرفت بدین ص

خوبی با کمک ازت مایع و روش دستی پودر را به ماهیان(ها )بچهنمونه

کننده( به )هضم میکرولیتر از بافر لیزینگ 211کرده و در ادامه میزان 

گراد جهت هضم درجه سانتی 33هر نمونه اضافه شد سپس در دمای 

 rpm 5111ها با دور سپس در ادامه نمونهها نگهداری شد. کامل نمونه

سانتریفیوژ شدند و فاز رویی را به ویال جدید اضافه نموده و در نهایت 

در انتها با استفاده از محلول شستشو  .به ویال فیلتردار منتقل گردید

چند بار فیلترها را با کمک سانتریفیوژ شسته سپس با استفاده از بافر 

استخراج شده پس از  DNAنتقل گردید. به ویال م DNAکننده حل

 شدند.  نگهداری -21ارزیابی از لحاظ کمی و کیفی در فریزر 

 کلمه ماهیانژنتیکی بچه تنوع بررسی منظوردر این مطالعه به

Rutilus rutilus caspicus از پنج جایگاه ریزماهواره 

CA1،CA7،CypG27،Lid1 و Rru4 ی بالا آللدارای تعداد فراوانی  که

مورفیسم از خود نشان داده و دامنه وزنی مناسبی و همچنین حالت پلی

(. واکنش 1)جدول  انتخاب گردید (Bang et al., 2009بودند، )

-BIOمدل ) ( با کمک دستگاه ترموسایکلرPCRمراز )زنجیره پلی

RAD( شرکت )MJ Mini Thermal Cycler( ساخت آمریکا )USA )

میکرولیتر  25به حجم  PCRمخصوص های با استفاده از میکروتیوب

میکرولیتر از پرایمر  5/1استخراجی،  DNAنانوگرم  15که شامل 

(، Reverseمیکرولیتر از پرایمر معکوس ) 5/1و  (Forwardمستقیم )

-پلی  DNAتگالمللی میکرولیتر از نوکلئوتیدها، یک واحد بین 411

 ،11X PCR (، بافرFermentas, Thermo fisher, Lithuaniaمراز )
 به رسیدن تا استریل مقطر آب کردناضافه و کلریدمنیزیم مولارمیلی 5/1
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مراز به میکرولیتر انجام شد. مراحل انجام واکنش زنجیره پلی 25حجم 

مدت گراد بهدرجه سانتی 54این صورت بود: در واسرشتگی اول، دمای 

رشته از هم جدا گردید )دناتوره  دو DNAو سه تا پنج دقیقه اعمال 

درجه، دمای  54ثانیه در دمای  45چرخه شامل  35در ادامه  شدن(،

 32ثانیه در دمای  45ثانیه،  31مدت شده به بازDNA الحاق دو رشته 

گراد درجه سانتی 32درجه و در بسط نهایی سه تا پنج دقیقه در دمای 

 ,Ladder DNA 100 bp fermentasصورت پذیرفت. از نشانگر )

Thermo fisher, Lithuaniaآللیین اندازه عنوان معیار جهت تع( به-

مراز روی ژل قطعات تکثیر شده در واکنش زنجیره پلی .شدها استفاده 

-نقره رنگوسیله نیتراتپس از انجام الکتروفورز به ٪3آمید اکریلپلی

ها ثبت شد. پس از رنگ آمیزی با استفاده از آمیری و آرایش باند

ل بعدی و دستگاه مستندساز ژل تصویر مناسبی از ژل جهت انجام مراح

 Gel proافزار ژل پرو آنالایزر )آنالیزها تهیه شد و با استفاده از نرم

analyzer 3.0. Gene, USA)  وزن باندهای مشاهده شده در باند

 اصلی مشخص گردید.

 

ای مولدین وحشی، پرورشی و ه( حاصل از زادهR. caspicus) لمهماهیان کُژنتیکی بچه تنوع های ژنی مورد استفاده در مطالعهجایگاه -1جدول 

 ترکیبی

 دمای مناسب

 اتصال 

 اندازه آللی

 )جفت باز( 

 کد دستیابی در 

 بانک ژن

 جایگاه ژنی توالی پرایمر

55 132-114 AF277573 F: AAG ACG ATG CTG GAT GTT TAC 

R: CTA TAG CTT ATC CCG GCA GTA 
Ca1 

 

55 142-114 AF277579 F: ACACGGGCTCAGAGCTAGTC 
R: CAAATGTCAGGAGTTCTCCGA 

Ca7 

45 313-244 AY439145 F: AAG GTA TTC TCC AGC ATT TAT 

R: GAG CCA CCT GGA GAC ATT ACT 
CypG27 

51 250-221 AB112732 F: TAA AAC ACA TCC AGG CAG ATT 
R: GGA GAG GTT ACG AGA GGT GAG 

Lid1 

54 221-134 AB112740 F: TAA GCA GTG ACC AGA ATC CA 

R: CAA AGC CTC AAA AGC ACA A 
Rru 

 

جفت  حاصل، از پنج آللمنظور محاسبه تعداد در این تحقیق به

تحلیل، هتروزیگوسیتی مشاهده  و آغازگر مایکروستلایت مورد تجزیه

نتیکی بین سه جمعیت و همچنین ژشده و مورد انتظار در بررسی تنوع 

)نسخه  GenAlexواینبرگ از نرم افزار -آزمون انحراف از تعادل هاردی

 تعیین (. برایPeakall and Smouse, 2006گردید )( استفاده 41/0

 مقادیر ماهی وحشی، پرورشی و ترکیبی درجمعیت بچه سه بین تفاوت

 از یتنوع آلل همچنین و انتظار مورد شده، مشاهده هتروزیگوسیتی

شد  استفاده SPSS-19 افزارنرم در پارامتریکغیر ویلکاکسون تست

(Zar, 1999با استفاده از نرم .)فزار اFSTAT  ( آنالیز 3/5/2)نسخه

داری آن مشخص ( و سطح معنیFisآمیزی )ی، ضریب درونآللغنای 

میزان تنوع  GeneAlexافزار (. با استفاده از نرمGoudet, 2001شد )

درون جمعیتی و بین جمعیتی و همچنین میزان تمایز بین مناطق بر 

واریانس مولکولی  ( توسط آنالیزFstنهایت )ی بیآللاساس معیار مدل 

(AMOVAو همچنین میزان آلل ) ( واقعیNaآلل مؤ ،)( ثرNe ،)

(  I( و شباهت ژنتیکی )D(، مقادیر فاصله ژنتیکی )Nmجریان ژنی )

(. آزمون عدم تعادل Peakall and Smouse, 2006) محاسبه شد

 GENEPOPافزار های ژنی توسط نرمجایگاه پیوستگی نیز بین جفت

(. Raymond and Rousset, 2003ورت گرفت )( ص1/3)نسخه 

 منظور تعیین شباهت و فاصلهبه POPGENE همچنین از نرم افزار

 ها ترسیم دندروگرامژنتیکی و رابطه فیلوژنیک بین جمعیت

(UPGMA.استفاده گردید ) 

 نتایج | ۳

-جایگاه ژنی استفاده شد که همگی پلی 5در این مطالعه در مجموع از 

-های مربوط به تمامی جایگاهآللتعداد  2دادند. جدول مورفیسم نشان 

های مشاهده شده آللدهد. متوسط میزان مورف را نشان میهای پلی

 5و  4/11، 4/11ترتیب به در سه جمعیت وحشی، پرورشی و ترکیبی

شد. در هر سه جمعیت مشاهده  آلل 25در مجموع، تعداد  دست آمد.به

ها آللآمده، کمترین و بیشترین میزان دست اساس نتایج بههمچنین بر

 CypG27  (3های ترتیب در جایگاهدر بین سه جمعیت مورد مطالعه به

( در جمعیت وحشی مشاهده شد. بیشـترین آلل 13) Rru4( و آلل

( در جمعیت وحشی Ne) ( و مورد انتظارNaمشاهده شده ) آللمیـزان 

بود.  403/3و  3رتیب تو کمترین میزان آن به 541/11و  13ترتیب به

مشاهده شده و مورد انتظار  آللدر جمعیت پرورشی بیشترین میزان 

بود.  513/4و  5ترتیب و کمترین میزان آن به 123/11و  12ترتیب به

مشاهده شده و مورد انتظار  آللدر جمعیت ترکیبی نیز بیشترین میزان 

(. 2)جدول  بود 203/5و  3ترتیب و کمترین میزان آن به 131/3و  11

-به (Heو مـورد انتظار ) (Hoمیانگین هتروزایگوسیتی مشـاهده شده )

و متوسط هتروزایگوسیتی مشاهده شده برای  345/1و  323/1ترتیب 

بود.  35/1و  33/1، 35/1ترتیب جمعیت وحشی، پرورشی و ترکیبی به

 جایگاه( برای 55/1شده ) کمترین میزان هتروزایگوسیتی مشاهده

Lid1 ( برای جایگاه 111/1عیت پرورشی و بیشـترین میـزان آن )جم

Ca1 و CypG27 در  نیز های مؤثرآلل محاسبه شد. ترکیبی جمعیت 
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ترین دست آمد که در این میان، پایینبه 403/3 – 541/11محدوده 

قرار داشت.  Rru4 بالاترین آن در جایگاه و CypG27میزان در جایگاه 

-به 311/1 – 510/1نیز در محدوده  (Heهتروزیگوسیتی مورد انتظار )

( جمعیت CypG27دست آمد که کمترین مقدار مربوط به جایگاه )

( جمعیت وحشی بود. Rru4ه جایگاه )وحشی و بالاترین آن مربوط ب

( و جریان Fis) آمیزیاساس نتایج متوسط شاخص درونهمچنین بر

دست آمد. هب 354/3و  135/1ترتیب ها به( بین جمعیتNmژنی )

های جمعیت مورد بررسی ( بین نمونهFstمتوسط میزان ضریب تمایز )

مچنین نتایج (. ه3جدول )دست آمد به 135/1ها، آللاساس فراوانی بر

از تنوع مشاهده شده مربوط به  ٪52نشان داد که  AMOVAبراساس 

ها از تنوع مربوط به بین جمعیت ٪3بین افراد و تنها  ٪5درون افراد، 

اساس مقدار بر UPGMA (. دندروگرام4، جدول 1باشد )شکل می

فاصله ژنتیکی نیز نشان داد که دو جمعیت پرورشی و ترکیبی در یک 

 (.2خه جمعیت وحشی قرار دارند )شکل جزا از شاشاخه و م

 (R. caspicus) لمهماهی کُهای بچههای ژنی مورد مطالعه در جمعیتتنوع ژنتیکی جایگاه -2جدول 

 میانگین Ca1 CypG27 Ca7 Rru4 Lid1  جمعیت

 

 وحشی
 

Na 

Ne 

Ho 

He 

PHW 

3 

251/0  

511/1  

341/1  
** 

3 

403/3  

351/1  

311/1  
*** 

3 

531/5  

311/1  

333/1  
** 

13 

541/11  

551/1  

510/1  
*** 

11 

255/0  

351/1  

341/1  
*** 

4/11  

334/0  

35/1  

323/1  

- 

 

 پرورشی
 

Na 

Ne 

Ho 

He 

PHW 

11 

243/3  

511/1  

335/1  
ns 

12 

123/11  

511/1  

511/1  
*** 

5 

513/4  

011/1  

350/1  
*** 

11 

421/3  

511/1  

331/1  
*** 

11 

212/0  

551/1  

335/1  
*** 

4/11  

531/3  

33/1  

355/1  

- 

 

 ترکیبی

Na 

Ne 

Ho 

He 

PHW 

5 

543/3  

111/1  

303/1  
** 

5 

233/3  

111/1  

303/1  
* 

3 

332/5  

051/1  

331/1  
* 

11 

131/3  

511/1  

330/1  
*** 

3 

203/5  

311/1  

311/1  
*** 

5 

315/0  

35/1  

345/1  

- 
Na:  ،تعداد آللNe:  ،تعداد آلل مؤثرHo:  ،هتروزیگوسیتی مشاهده شدهHeظار، : هتروزیگوسیتی مورد انتFisآمیزی، درون : ضریبpHw: واینبرگ ) -تست احتمال هاردیnsعدم معنی :-

 (***≥ 15/1p ≤* ،11/1p ≤** ،111/1pداری، 

 

 (R. caspicus) لمهماهی کُهای ژنی بچه(  درجایگاهNm) (، جریان ژنیFis) آمیزی(، ضریب درونFst) میزان ضریب تمایز -۳جدول 

 میانگین Ca1 CypG27 Ca7 Rru4 Lid1 جایگاه ژنی

Fst 125/1  132/1  145/1  121/1  131/1  135/1  
Fis 133/1-  131/1-  100/1  125/1-  153/1  111/1  
Nm 431/3  214/3  305/5  333/11  132/3  354/3  

 

 
 (caspicus .R) لمهماهی کُهای بچهجمعیت  sFاساس معیار دست آمده برتنوع ژنتیکی به -1شکل 
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 (caspicus .R) لمهاهی کُمهای بچهجمعیت Rstدر  (AMOVAآنالیز واریانس مولکولی ) -۴جدول 

 Df SS MS Est.Var. % Stat Value Prob 
جمعیت بین  2 511/420  251/213  410/3  3    

افراد بین  53 311/4335  112/33  443/34  35 Rst 134/1  111/1  

111/433 01 درون افراد  113/3  113/3  13    
- Df  ،)درجه آزادی(SS  ،)مجموع مربعات(Ms  مربع(، )انحراف میانگینProb ( 555راف بعد از دار بودن انحمعنی .)جایگزینی تصادفی 

 
 

 

 
 UPGMA. اساس ترسیم دندروگرامبر (R. caspicus) لمهماهی کُبچه مقایسه فاصله ژنتیکی سه جمعیت -2شکل 

 

 گیریبحث و نتیجه | ۴
در مطالعات ژنتیک مولکولی آبزیان هدف اصلی آنالیز ساختار جمعیتی، 

هاست بندی آنای، سیستماتیک و طبقهوع ژنتیکی، ارتباطات گونهتن

(Rezvani Gilkolaei, 1997 حفاظت از ماهی کلمه در ایران از .)

 .گیردهای طبیعی صورت میطریق تکثیر و رهاسازی این گونه در آب

انتخاب ماهی کلمه در این بررسی به دلیل اهمیت آن در بحث بازسازی 

. از آنجاکه درك ساختار ذخایر ماهیان استلدین ذخایر و انتخاب مو

تیابی به های بسیار مهم و اساسی در موفقیت و دسیکی از مولفه

 Shaklee andاست )شناختی، شیلاتی و ژنتیکی مدیریت پایدار زیست

Currens, 2003)، عنوان ابزاری مدرن، توانایی ژنتیک مولکولی به

(. Magoulas, 2005) ن را داردشناسایی و تعیین ساختار ذخایر ماهیا

در  صورت گستردهها )نشانگرهای ژنتیکی( که بهدر این میان ریزماهواره

های وحشی و پرورشی ماهیان استفاده مطالعات ژنتیک جمعیت گونه

 بر علاوه کهطوریبه دارند؛ بالایی . ارزش(Liu et al., 2009) گردندمی

 هاآن در شونده تکرار قطعات تنوع موجودات، تمام ژنوم در بالا فراوانی

 نسبت نشانگر دراین جهش بالای نرخ به توانمی راآن علت و بالاست

 از بهتر را جهش و هتروزیگوسیتی بودن، بارزهم دلیلبه ازطرفی،. داد

بررسی انجام . (Liu and Cordes, 2004)دهد نشان می نشانگرها سایر

روی  (Blanchet et al., 2008)و همکاران بلانچت  شده توسط

اطلس نشان داد که با وجود مزایای تکثیر مصنوعی، ماهی اقیانوسآزاد

مصنوعی و وحشی دیده های تکثیرتغییرات ژنتیکی بارزی بین نمونه

 تنوع کاهشبه است منجرمدت ممکنروش در طولانیشود و این می

اهمیت  به توجهبا .گردد بومی ژنی جمعیتی در ذخایرژنتیکی درون

 وزیگوسیتی و تعداد آلل واقعی وپارامترهای متعددی همچون میزان هتر
 پارامتریک  براساس تنهایی به تواننمی جمعیت، ژنتیک مطالعات در ثرمؤ

قضاوت صحیحی در ارتباط با افزایش یا کاهش تنوع ژنتیکی جمعیت 

 ماهیان داشت.
های مختلفی مثل میزان های ژنتیک جمعیت از شاخصدر بررسی

 اساسبر و شودمی استفاده ثر(آلل )واقعی و مؤ و تعداد زیگوسیتیهترو
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افزایش یا توان قضاوت صحیحی راجع به یک شاخص به تنهایی نمی

دهد که کاهش تنوع ژنتیکی جمعیت ماهیان داشت. مطالعات نشان می

ی نسبت به هتروزیگوسیتی در مطالعات ژنتیک جمعیت آللمیزان تنوع 

تواند باشد و افزایش یا کاهش آن میاز اهمیت بیشتری برخوردار می

 Diz andثر جمعیت باشد )س کننده افزایش یا کاهش اندازه مؤمنعک

Presa, 2009 نتایج حاصل از مطالعه حاضر نشان داد میزان .)

هتروزیگوسیتی مشاهده شده از هتروزیگوسیتی مورد انتظار بیشتر است 

ها از دلایل این امر آللکه جریان ژنی بالا و خطا در هنگام خواندن 

(. همچنین افزایش هتروزیگوسیتی مشاهده Li et al., 2007است )

توان به عواملی نظیر: مورد انتظار را می شده نسبت به هتروزیگوسیتی

نول و ویژگی ذاتی آغازگرها نسبت داد. در تحقیق  آللآمیزی، درون

دست آمد که این به 111/1آمیزی معادل حاضر میانگین ضریب درون

ثری بر افزایش هتروزیگوسیتی تواند دلیل مؤآمیزی میضریب درون

 ,.Alarcon et alاران )همک وآلارکن  نظرمشاهده شده باشد. طبق 

منزله شاخص  مورفیسم در ژنوم هسـته موجودات، به( پلی2004

ژنتیکی ارزشمندی، برای ارزیابی تنوع و ساختار ژنتیکی با هدف 

 ها مطرح است. حفاظت از ذخایر ژنی گونه

ماهی در این بررسی جهت مقایسه تنوع ژنتیکی سه جمعیت بچه

استفاده شد که  نشانگر ریزماهواره 5ز کلمه وحشی، پرورشی و ترکیبی ا

مشاهده  آللاساس نتـایج، میـانگین تعـداد برمورف بودند. همگی پلی

 5و  4/11، 4/11ترتیب شده در جمعیت وحشی، پرورشی و ترکیبی بـه

مؤثر در این سه جمعیت  آللدست آمد. همچنین، میانگین تعداد به

بود. میانگین هتروزایگوسـیتی  315/0و  531/3، 334/0ترتیـب بـه

و  323/1برداری شده مشاهده شده در سه جمعیت نمونه

ها آللبود. هتروزیگوسیتی و تعداد  345/1هتروزایگوسیتی مورد انتظار 

ها از لحاظ روبرو شدن با های مهم تنوع ژنتیکی جمعیتجزو شاخص

 عتنو های. در بررسی(Frankham, 2008)شرایط محیطی هستند 

 تکثیر هایبرنامه که تحت هاییگونه مورد در خصوصا و ژنتیکی

 شاخص تواندنمی هتروزیگوسیتی قرار دارند، ذخایر بازسازی و مصنوعی

 (.Petit et al., 1998باشد ) ژنتیکی وضعیت نشان دادن برای مناسبی

های آللها از این نظر که هر هتروزایگوت ناقل فراوانی هتروزایگوت

همین علت، شود با اهمیت بوده، بهست و باعث تنوع میمتفاوتی ا

ترین معیار تنوع ژنتیکی در یک جمعیت میزان هتروزایگوسیتی معمول

( که در واقع بیانگر طیف وسیعی از Brighitte et al., 2005اسـت )

پذیری در شرایط متغیر محیطی و ژنوتیب جهت پاسخ به سازش

است ها مت در برابر بیماریشرایطی همچون رشد، باروری و مقاو

(Beardmore et al., 1997.) 

 بررسی ( درChakmedoz et al., 2008و همکاران )دوز چکمه

 دریای سفید در ماهی پاییزه و بهاره هایجمعیت تنوع میکروستلایتی

 دامنه و 20/5و  4/5ترتیب به مؤثر را و واقعی آلل متوسط تعداد خزر،

محدوده  در ترتیببه را انتظار قابل و مشاهده شده هتروزیگوسیتی

 در هتروزیگوسیتی دامنه بودن بالا که نمودند گزارش 50/1-21/1

 این ماهی ژنتیکی تنوع بالای سطح بیانگر را خزر دریای ماهی سفید

دهد که اگرچه مسائلی همچون تکثیر این نتایج نشان می دانستند.

ین ماهی را در سطح مصنوعی ماهی کلمه و فشار صید، تنوع ژنتیکی ا

 این مصنوعی، تکثیر مزایای رغمعلی دهد؛ ولی متأسفانهبالایی نشان می

 ذخایر ژنی ژنتیکیتنوع کاهش به منجر تواندمی درازمدت روش در

رضایی . در پژوهشی دیگر (Blanchet et al., 2008)گردد  بومی

(Rezaee, 2009 ) با  رساختار ژنتیکی ماهی سفید دریای خز مطالعهدر

مشاهده شده را  هتروزیگوسیتیاستفاده از نشانگر ریزماهواره، میانگین 

 . گزارش نمود 31/1

تصادفی بودن  به واینبرگ-تعادل هاردیدر مطالعات ژنتیک 

در  شود.می عنوانها و عدم وجود جهش، بهگزینی و مهاجرت آمیزش

د همه موار واینبرگ تقریباً-تست تعادل هاردی 15این بررسی، از 

انحراف از تعادل را نشان دادند که ضریب تصحیح بونفرونی در این 

-بررسی لحاظ شد. لازم به ذکر است که انحراف از تعادل هاردی

عملیات تکثیر مصنوعی و  تواند علل متعددی همچون،واینبرگ می

های صفر و تلاقی آلل(؛ وجود Rezaee, 2009) بازسازی ذخایر

 Appleyardگیری )(؛ خطای نمونهZhao et al., 2005خویشاوندی )

et al., 2002 ،دانست. در این مطالعه نیز علاوه بر موارد ذکر شده )

های نول، آللتوان به جریان ژنی بالا، حضورانحراف از تعادل را می

 ها و آمیزش خویشاندی نسبت داد. اختلاط جمعیت

ار کننده تمایز جمعیت در سطوح مختلف ساختتوصیف  stFفاکتور 

چه میزان جریان ژنی بـین مناطق بیشتر باشد،  و هر استژنتیکی 

دست آمده برای به stFتمایز ژنتیکی کمتر است. در مطالعه حاضر میزان 

ایز پایینی بین سه که بیانگر تمبود  132/1سه جمعیت مورد بررسی 

زایی منوط به افزایش توجه به این اصل که گونهجمعیت است. با

جدا از همدیگر است،  های جدا یا نسبتاًدر جمعیت اختلاف ژنتیکی

توان در بین پارامترهایی نظیر جریان ژنی، طور قطع میبنابراین، به

 Beacham andزایی ارتباط برقرار کرد )فواصل جغرافیایی و گونه

Macconachi, 2004 میزان جریان ژنی در بین سه جمعیت مورد .)

از هاست. زیاد ژنتیکی در بـین جمعیتدهنده نبود اختلاف مطالعه نشان

های بیولوژیک باشد، دادهوابسته به جهش نمی stRآنجا که معیار 

 Balloux andکند )فراهم می stFتری را نسبت به معیار مناسب

, 2002Goudet) .اساس شاخص برstR  و معیارisF  بین سه  ٪3تنها 

 شد. تنوع ژنتیکی حاصلجمعیت 

دست آمد و چون به isF، 111/1ط میزان در تحقیق حاضر متوس

تواند دلیلی بر آمیزش خویشاوندی و می تر استاین مقدار از صفر بیش

 خویشاوندی آمیزش .(Wright, 1978)باشد  هاجمعیت اختلاط بین

 تواندمی که رودمی شمارماهیان به هایجمعیت در اصلی خطرات ازجمله

 برابر در مقاومت عدم و بقاء نمیزا هتروزیگوسیتی، کاهشباعث کاهش 

گردد  بومی هایجمعیت انداختن خطربه در نهایت و هابیماری

(Fergusen, 1995). نشانگرهای  آمده، استفاده ازدستمطابق نتایج به

 هایجمعیت بالایی در درون ژنتیکی تنوع دهد کهمی نشان ریزماهواره

( وجود دارد %3ها )( و تنوع پایینی در بین جمعیت%52مورد بررسی )

معیاری مناسب برای  (AMOVA) اریانس مولکولی(. آنالیز و1)شکل 

بررسی ساختار جمعیت، تعیین میزان تمایز و شباهت ژنتیکی بین 

 و گرودت بالوکسنظر (. طبقGrassi et al., 2004باشد )ها میجمعیت
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(, 2002Goudet Balloux andهرگاه میزان ) stF  کمتر باشد  15/1از

همکاران  ولی زارش اساس گبر .دهنده تمایز ژنتیکی اندك استنشان

(Li et al., 2007 هرگاه جریان ژنی بیشتر از یک باشد، جریان ژنی )

عامل اصلی در تمایز ژنتیکی بوده و هرگاه کمتر از یک باشد، رانش ژنی 

که در مطالعه حاضر میزان جریان ژنی  استعامل اصلی تمایز ژنتیکی 

-ژنی بالا می( مشاهده شد که این جریان 354/3ها )بالایی در جمعیت

ها در این تحقیق تواند عامل مهمی در تمایز ژنتیکی پایین بین جمعیت

ی، آللدست آمده از فراوانی اساس ارزیـابی اطلاعـات بهبرباشد. 

و ترسیم  stF واینبرگ، شاخص – هتروزایگوسـیتی، تعـادل هاردی

ماهی کلمه وحشی، پرورشی و ترکیبی از دندروگرام سه جمعیت بچه

گرفت کـه دو جمعیت پرورشی و توان نتیجهنوع ژنتیکی مینظر ت

ترکیبی شباهت ژنتیکی بیشتری نسبت به یکدیگر داشته و جمعیت 

وحشی شباهت ژنتیکی پایین با به دو جمعیت پرورشی و ترکیبی را 

 دهد. ازخود نشان می

ماهی کلمه در سه دست آمده تنوع ژنتیکی بچهتوجه به نتایج بهبا

بررسی )وحشی، پرورشی و ترکیبی( در حد قابل قبولی  جمعیت مورد

دلیل تشابه ژنتیکی و تمایز پایین ممکن است در آینده بهقرار دارد، ولی 

توجه به تکثیر مصنوعی و بابا مشکل کاهش تنوع مواجه گردد. بنابراین 

 تقویت و حفظ نیمه طبیعی این ماهی، لازم است تدابیری در خصوص

 آمیزینبرو و آمیزیدرون از مشکلات اجتناب و شده مشاهده تنوع

صورت  طبیعت در هاآن بقاء کاهش درنتیجه و تکثیر مصنوعی از ناشی

 هایجمعیت هاینمونه بین ژنتیکی تمایز به نوعی از کاهش گیرد تا

ماهی توجه به اهمیت اقتصادی بامورد بررسی، این گونه جلوگیری شود. 

مدیریت تنوع  ،تنوع ژنتیکی آن حفظو اهمیت  در دریای خزر کلمه

موجب افزایش موفقیت که ژنتیکی مراکز تکثیر باید طوری باشد 

 خصوص این درطبیعی شود.  هایاکوسیستمماهیان رهاسازی شده در 

تکثیر  در و گونه این طبیعی ریزیتخم هایمحل احیای بهترین روش،

تعداد  ثراز حداک استفاده همچون تدابیری، کارگیریبه نیز مصنوعی

 باشد.جمعیت می مؤثر اندازه کاهش از جلوگیری منظوربه مولد
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پرورش ماهیان استخوانی سیجوال  و کش مرکز تکثیرپرسنل زحمتاز 

و همچنین از مجموعه دانشگاه علوم  ویژه آقای مهندس ایریبه

زم خاطر فراهم آوردن شرایط لاکشاورزی و منابع طبیعی گرگان به

 شود.سپاسگزاری می ،جهت انجام این پژوهش
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Abstract  

The present study aimed to compare the genetic diversity in offsprings derived 

from wild, farmed, and mixed roach (R. caspicus) using five microsatellite loci 

(CA1, CA7, CypG27, Lid1, Rru4). A total of 90 fish (30 specimens from each 

population) were collected and then fixed in ethanol 96% for DNA extraction to 

investigate the genetic diversity. The number of alleles at offsprings derived from 

different broodstocks (wild, farmed, and mixed) was 10.4, 10.4, and 9 alleles, 

respectively, and indeed 29 alleles were observed in all three populations. The 

number of effective alleles at wild, farmed, and mixed offsprings was 6.78, 7.58, 

and 6.80, respectively. The allele frequency among wild, farmed, and mixed 

populations was 7, 8, and 8, respectively. The allele frequency declined in 

offspring from wild broodstock due to the inbreeding and genetic drift. The mean 

heterozygosis (HO) was 0.85, 0.77, and 0.85 in offsprings from wild, farmed, and 

mixed broodstocks, respectively. Also, effective heterozygosis (He) was 0.828, 

0.859, and 0.849 in offsprings from wild, farmed, and mixed broodstocks, 

respectively. Approximately, all of the loci showed deviation from Hardy-

Weinberg equilibrium. The genetic distance among wild, farmed, and mixed 

offspring populations was 0.459, 0.298, and 0.684, respectively. The results of the 

analysis of molecular variance revealed that the genetic diversity within the 

individual was 90%, while it was only 3% among them. FST value was 0.032 that 

indicated the low genetic differentiation among three populations, which might be 

because of the low number of alleles in three populations. Furthermore, Natural 

Migration (Nm) between two stations was recorded at 7.394. UPGMA cluster 

analysis based on genetic distance showed that the breeding and hybrid 

populations were in a separate branch of the wild population branch. 
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