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 ١… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 

  چكيده

و  نمونه)46(، سسنمونه)75(، آزادنمونه))160(، كلمهنمونه)240(عدد ماهي سفيد 611در اين بررسي تعداد   

(سواحل استان گيلان)، مياني (سواحل استان مازندران) و شرقي (سواحل استان  از نواحي غربي نمونه)90(سوف

تجن، گرگانرود، سفيد رود و خليج گرگان  گلستان) حوضه جنوبي درياي خزر و همچنين تالاب انزلي، رودخانه

به آزمايشگاه  DNAآوري گرديد. تمامي نمونه ها پس از صيد، در الكل مطلق تثبيت و جهت استخراج  جمع

با استفاده از پرايمرهاي  مربوط به   PCRكلروفرم، واكنش -به روش فنل DNAپس از استخراج  منتقل شده است.

 محاسبه شد.  Arlequinو  Gene Alex  ،MEGAبا استفاده از نرم افزارهاي  ري داده هاآناليز آماهر ماهي انجام شد. 

مورف و يك جايگاه مونومورف  جايگاه پلي 9 ، بررسي شده ريزماهواره جايگاه 10 مجموع از ازماهي سفيد:   -

بوده است.  37/4±35/0 و 26/7±49/0ميانگين تعداد آلل هاي واقعي و موثر در بين تمامي نمونه ها بترتيب  بود.

بوده  69/0±02/0و  55/0±03/0ميانگين مقدار هتروزايگوسيتي مشاهده شده و مورد انتظار بترتيب همچنين 

و نمونه هاي   LOC4كه كليه نمونه ها  به جز نمونه هاي گلستان و تجن در جايگاه  بررسي ها نشان دادهاست. 

. بر اساس آناليز )>05/0P( ندواينبرگ را نشان داد –ل هارديانحراف از تعاد  MFW2منطقه گيلان در جايگاه 

انجام شده اختلاف بين نمونه هاي گلستان با گيلان، گلستان با سفيدرود، گلستان با تجن، مازندران با سفيدرود و  

    .)>05/0P( گيلان با تجن معني دار بود

جايگاه پلي مورف بود. ميانگين تعداد  7شدكه هر جايگاه ريزماهواره استفاده  7ماهي كلمه: در اين بررسي از  -

بوده است. همچنين ميانگين  76/4±25/0و  75/5±30/0آلل هاي واقعي و موثر در بين تمامي نمونه ها بترتيب 

بوده  73/0±01/0و  58/0±18/0مقدار هتروزايگوسيتي مشاهده شده و مورد انتظار در بين تمامي نمونه ها بترتيب 

واينبرگ  –انحراف از تعادل هاردي  LOC3اين كليه نمونه ها  به جز نمونه هاي گلستان در جايگاه  . علاوه براست

)05/0P<( بر اساس آناليزهاي انجام شده اختلاف بين نمونه هاي گلستان با گيلان، گيلان با  ند.را نشان داد

  . )>05/0P( مازندران و گيلان با خليج گرگان معني دار بود

 45در اين بررسي از روش تعيين توالي استفاده شده كه در بين نمونه هاي جمع آوري شده،  ماهي آزاد: -

هاپلوتيپ مشاهده گرديد. ميانگين مقدار هتروزايگوسيتي مشاهده شده و مورد انتظار در بين تمامي نمونه ها 

رودخانه مربوط به  ) 89/0± 04/0(بيشترين تنوع هاپلوتايپي  بوده است. 33/0±12/0و  61/0±35/0بترتيب 

). علاوه بر اين بيشترين تنوع نوكلئوتيدي 81/0± 02/0كمترين آن در نمونه هاي آستارا مشاهده شد (و  سردابرود

نتايج در رودخانه تنكابن بود.   11/0± 06/0در رودخانه هاي سردابرود و چالوس و كمترين آن  ±13/0 07/0

براساس . ) مشاهده شده است01/0( FST) و حداقل 08/0اكثر آن (حد دهد كه نشان مي FSTمقدار بدست آمده از 

آناليز انجام شده اختلاف بين نمونه هاي آستارا با چالوس، آستارا با تنكابن، چالوس با كرگانرود و تنكابن با 

  .)>05/0P(كرگانرود معني دار بود



 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٢

تغير در توالي مجايگاه  24كه  بودجفت باز  800تكثير شده در تمامي نمونه ها  DNAطول قطعه ماهي سس:   -

هاپلوتيپ مشاهده گرديد كه بيشترين تعداد  12در بين نمونه هاي جمع آوري شده،  مشاهده گرديد. ي مختلفها

ميانگين مقدار هتروزايگوسيتي مشاهده شده و مورد انتظار در بين  هاپلوتيپ) بوده است. 8در منطقه گيلان (

بود. نتايج نشان دادند كه تنوع هاپلوتايپي نمونه هاي  42/0±125/0و  003/0±035/0تمامي نمونه ها بترتيب 

). علاوه بر اين بيشترين  P> 05/0رودخانه سفيد رود با ساير نمونه ها از نظر آماري اختلاف معني داري دارد (

است. بر در تجن مشاهده شده  001/0 ± 001/0در سفيدرود و كمترين آن  005/0 ± 003/0تنوع نوكلئوتيدي 

  . )>05/0P(معني دار بود اساس آناليز انجام شده اختلاف بين نمونه هاي تجن با گيلان، مازندران با سفيدرود

 7جهت بررسي تنوع ژنتيكي ماهي سوف از روش ريزماهواره استفاده شده است. براي اين منظور ماهي سوف:  -

ميانگين تعداد آلل هاي واقعي و موثر مورف بودند. جايگاه مورد ارزيابي قرار گرفت كه تمامي جايگاه ها پلي 

بوده است. ميانگين مقدار هتروزايگوسيتي مشاهده  88/3±34/0و  14/6±45/0در بين تمامي نمونه ها بترتيب 

بود. نتايج نشان داد كه اكثر نمونه  70/0±02/0و  62/0±03/0شده و مورد انتظار در بين تمامي نمونه ها بترتيب 

معني دار بود.  )>05/0Pواينبرگ ( –انحراف از تعادل هاردي PflaL8و  PflaL6  ،PflaL7ه هاي ها درجايگا

گيلان با مازندران كه هاي  نمونه) بين 30/0حداكثر آن ( دهد كه نشان مي FSTنتايج بدست آمده از همچنين 

ام شده اختلاف بين نمونه شود. بر اساس آناليز انج ) است، مشاهده مي18/8داراي كمترين ميزان جريان ژني (

  . )>05/0P( هاي گيلان با مازندران و گلستان با مازندران معني دار بود

  تنوع ژنتيكي، ماهي سفيد، كلمه، آزاد، سس، سوف، درياي خزر كلمات كليدي:

  

  

  

  
 
 
 
 



 ٣… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 

  كليات

  مقدمه -1

رويه  از درياها است. صيد بي  صورت مطمئن و پايدار، يكي از ملزومات صيد به آبزيان دريائياستفاده از منابع 

به همين دليل و با  .انجامد ها مي هاي دريايي شده و حتي به از بين رفتن برخي گونه باعث صدمه اكوسيستم

بسياري از اهميت مديريت اصولي ذخاير روشن مي شود. افزايش رشد جمعيت و نياز به منابع دريايي، 

يشه در فقدان ائي ساختارهاي ژنتيكي آبزيان دريائي رنژاد و شناسمحدوديتهاي روشهاي مختلف اصلاح 

ابزار مناسبي هستند كه  DNAابزارهاي مناسب براي مطالعات ژنتيكي دارد .ماركرهاي مولكولي و  نشانگرهاي 

 .بر اساس آن مي توان جايگاه ژني وكروموزمي ژنهاي تعيين كننده صفات مطلوب را شناسائي كرد

ها و جمعيتهاي آبزيان از اهميت زيادي برخوردار است چرا كه علاوه بر  ير گونهها، ز امروزه شناسايي گونه

ها يا جمعيتهاي با  هاي اصولي جهت حفاظت از گونه مديريت صحيح و بهره برداري مناسب موجب اجراي برنامه

است كه  ارزش و بازسازي ذخاير خواهد شد. هدف مديريت شيلاتي، ماكزيمم برداشت پايدار از ذخاير ماهيان

ها، نژادها و  ها، جمعيت باشد. در ابتدا تشخيص گونه دستيابي به اين هدف نيازمند آگاهي از ذخاير اين ماهيان مي

ارزيابي ساختار ذخاير با استفاده از صفات مرفومتريك ومريستيك مثل طول بدن، تعداد فلس روي خط جانبي، 

ت بالاي صفات مرفومتريك و مريستيك به تغييرات گرفت. اما باتوجه به حساسي تكهاي مصنوعي صورت مي 

محيطي و اثرات منفي دستكاري در نشانه گذاري بر سلامت و بقاي ماهيان و از طرفي محدود بودن تفسير 

مشكلاتي را براي محققين بوجود  )Santi-Rampazzo et al., 2008هاي نشانه گذاري به زمان جمع آوري آنها( داده

و تعيين  Microsatellite  ،RAPD ،AFLP ،RFLPو استفاده از نشانگرهاي مولكولي مثل  مي آورد. پيشرفت علم

 باشد را جهت شناسايي ساختار ژنتيكي ذخاير امكان پذير كرده است توالي كه متاثر از فاكتورهاي محيطي نمي

 (Ryman, 1991) . 

شود كه عواملي  ه ژني محسوب ميبر اساس تعريف جمعيت، در يك اكوسيستم آبي هر فرد به عنوان يك خزان

رويه، شرايط نامناسب آب و هوائي و از بين رفتن زيستگاهها منجر به كاهش  همچون فاصله نسلها ، صيد بي

 گردد.  هاي موثر و در نتيجه كاهش تنوع ژنتيكي ذخاير مي اندازه جمعيت

رياي خزر است كه ذخاير آنان هدف اصلي از اجرا اين پروژه، شناسائي ساختار ژنتيكي ماهيان اقتصادي د

  كاهش يافته و يا در معرض خطر قرار دارند. اين مطالعه مقدمه اي براي ايجاد بانك ژني اينگونه ماهيان مي باشد.
 
   Rutilus frissi kutum (Kamansky 1901)  ماهي سفيد-1-1

ودخانه اترك واقع در جنوب ماهي سفيد عمدتا در حوزه جنوبي خزر از رودخانه كورا واقع در ضلع غربي تا ر

در حوزه جنوبي درياي خزر ذخاير اين ماهي در منطقه گيلان به مراتب بيشتر از منطقه  .شرقي پراكنده است

مازندران و گلستان است. اين ماهي در حوزه در ياي خزر بيشتر در در قسمت جنوبي و مياني ديده مي شود و از 

ي ديناچال ، گرگانرود، شلمان رود، فيدرود ، تنكابن ، شفلرود ، اين نواحي جهت تخم ريزي به رودخانه ها
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حويق ، لنگرود ، آستارا، و غره وارد مي شود، در قسمت آذربايجان وارد رودخانه اترك و كورا و تعداد بسيار 

ريا ر ددماهي سفيد نه تنها قبل از سن بلوغ به طور پيوسته كمي هم وارد دلتاي رودخانه و لنگران مي گردد.  

زندگي مي كند بلكه پس از رسيدن به سن بلوغ فقط به مدت كوتاهي آن هم صرفا براي تخم ريزي به رودخانه 

هاي حوزه جنوبي مهاجرت مي كند و بقيه ايام سال را براي تغذيه ورشد در دريا به سر مي برد. ماهي سفيد در 

ي موجود دربستر دريا و جريانهاي دريايي دريا فقط در فصول مختلف با توجه به درجه حرارت آب و موادغذاي

محيطهاي زندگي خود را تغيير داده و بنا به نياز خود مهاجرتهايي را انجام مي دهد.  مطالعات انجام گرفته در طي 

پس از شروع سيركولاسيون بهاره و مهاجرت كه  نشان مي دهدسالهاي متمادي در ارتباط با مهاجرت ماهي سفيد 

ارت هوا ممكن است از اواخر بهمن يا اسفند آغاز شود. ماهي سفيد رفته رفته از نقاط عميق دريا با توجه به به حر

به ساحل مهاجرت مي كند و با گرم شدن تدريجي اب در نقاط كم عمق بر ميزان مهاجرت افزوده مي شود به 

مت ساحل هجوم مي در اواخر اسفند ماه گله هاي ماهي سفيد به سو د عطوريكه در يك شرايط تقريبا مسا

اورند. در اين هنگام ماهياني كه به سن بلوغ رسيده اند تمايل بيشتري به ساحل و اب شيرين رودخانه ها نشان مي 

دهند و اين ماهيان بنا به خواستگاه طبيعي خود رودخانه هاي مورد نظر را به منظور زاد و ولد تعقيب مي نمايند. 

ريزي كه عمدتا تا اواخر اريبهشت ماه است ادامه دارد و ماهيان گروه گروه  مهاجرت به رودخانه ها تا پايان تخم

  به اين رودخانه ها مهاجرت مي نمايند.

  

 rutilus Rutilus ماهي كلمه-2-1

و در رودخانه ها و درياچه هاي نواحي پست زندگي مي  بوده از توان سازگاري بالايي برخوردار ماهي كلمه

نسبت ان بطئي را ترجيح مي دهد اما در نهرهايي با جريان سريع مشاهده گرديده است. كند. اصولاً آبهاي با جري

. و در آبهايي با مقادير نسبتاً اندك اكسيژن به زندگي خود ادامه مي دهد مقاوم بودهدرجات حرارت به تغييرات 

مي كند. كلمه در شرايط زندگي  نيزپايين  شوريلب شور را نيز تحمل مي كند و در مناطق با   اين ماهي آبهاي

مناسب تا دوازده سال زندگي مي كند. اين گونه به استثناء شبه جزيزه ليبول، ايتاليا، يونان، نروژ و اسكاتلند در 

ماهي مناطق مناسب براي خليج گرگان  و مرداب انزلي ،ايران شمالي  در سواحل .وجود داردساير نقاط اروپا 

  مي باشد. كلمه 

  مهاجرت براي كلمه شناخته شده است:بطور كلي دو نوع 

بنظر مي رسد درجه حرارت آب و طول  . ي كه از دريا به رودخانه ها صورت مي گيردتوليد مثل مهاجرت -1

كه در قسمت شمالي درياي خزر زيست مي كنند  انيبطور كلي ماهي روز در اين نوع مهاجرت نقش داشته باشند.

متر از ده درجه سانتي گراد است به رودهايي چون ولگا، اورال، امبا و در فصل تخمريزي، زماني كه دماي آب ك

به رود اترك و رودهاي گرگانرود، قره سو، تالار لاريم، نيز ترك مهاجرت مي كنند و در سواحل جنوبي 
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مي شلمانرود و مرداب انزلي مهاجرت مي كنند. در هنگام مهاجرت به رودخانه ابتدا ماهيان بزرگتر وارد رودخانه 

  شوند در اواخر فصل تخمريزي نرها در رودخانه در اكثريت هستند.

متفرق در آبهاي دور از ساحل در  بصورتمهاجرت براي زمستان گذراني: در اواخر تير ماه، ماهيان كلمه  -2

در ماههاي شهريور و مهر به سواحل نزديك مي شوند. در ابتدا دسته هاي  و متر پديدار مي گردند 5-6اعماق 

تفرق هستند ولي از مهر ماه اين دسته ها بهم مي پيوندند و گله هاي متراكم، بزرگ و انبوهي را تشكيل مي م

دهند. اين گله ها به آهستگي به دلتاي رودها نزديك مي شوند. هنگاميكه به عمق يك الي يك ونيم متر رسيدند 

و نهايتاً در حوالي اسفند ماه وارد  رودخانه  به شكل توده هاي انبوهي در گوديها به خواب زمستاني فرو مي روند

  مي شوند. 

  

 Salmo trutta caspiusماهي آزاد -3-1

ماهي آزاد حوضه جنوبي درياي خزردر واقع نوعي قزل آلاي قهوه اي است كه به خاطر جثه ي بزرگ و محيط 

 ). 1364زيست دريايي آن، به ماهي آزاد درياي خزر معروف گرديده است (عمادي، 

هزار سال قبل به درياي خزر راه يافته و از آنجا به دو طريق مختلف به  10-15اهي آزاد درياي سفيد حدود م

). ماهي آزاد در ايران در قسمتهاي جنوبي، غربي و شمالي 1364درياهاي سياه و آرال نفوذ كرده است (عمادي، 

يران براي تخمريزي به رودخانه هاي استان رودكوچ بوده و در او اين ماهي دريازي  درياي خزر پراكنش دارد. 

هاي گيلان، مازندران از جمله آستارا، كرگانرود، شفارود، ناورود، سفيدرود، صفارود، تنكابن، سردآبرود، 

  ).1378چالوس، بابل رود و ... وارد مي شود (عباسي و همكاران، 

سال در دريا تغذيه و رشد كرده  3-5دريا،  ماهي آزاد بيشتر عمر خود را در دريا سپري مي كند. پس از ورود به

 ).1367و پس از رسيدن به سن بلوغ به رودخانه مادري مهاجرت مي كند (كريم پور و حسين پور، 

آزاد ماهيان شكارچي و داراي رژيم گوشتخواري مي باشند و جانوران ريز آبزي را شكار مي كنند و مي بلعند. 

ابتدا از زئوپلانكتون ها، لارو حشرات، پاروپايان، كرمها و سپس از بچه تغذيه ي بچه ماهيان آزاد در طبيعت 

ماهيان ريز مي باشد.  پس از ورود به دريا از انواع ماهيان نظير كيلكا ماهيان، گل آذين ماهيان، شگ ماهيان 

 ).Kazancheev, 1981جوان، ساير بچه ماهيان و كفزيان تغذيه مي كنند (

% ماهيان آزاد مهاجر Kazancheev, 1981 .(45سالگي بالغ مي شوند ( 5الگي و حداكثر س 3-4ماهيان آزاد در سن 

% آنها را ماهيان ماده تشكيل مي دهند. بدين ترتيب نسبت تقريباً متعادلي از 50-55به رودخانه ها را ماهيان نر و 

). مكان مناسب 1367ور، ماهيان نر و ماده جهت تكثير به رودخانه ها كوچ مي نمايند (كريم پور و حسين پ

رودخانه براي تكثير طببيعي اين ماهي بايد داراي مشخصاتي نظير آب زلال، خنك، سرشار از اكسيژن و بستر 

مولدين ماهي آزاد حوضه جنوبي درياي خزر ايران در . سنگريزه اي و شني (منطقه اپي ليتورال رودخانه) باشد

). دماي بالاي 1382به شرايط رودخانه تكثير مي كنند (ستاري،  و اشباع از اكسيژن بسته c10-4°آب با دماي 
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°c15  ميليمتر و حداقل و  1.5باعث مرگ و مير تخمها مي شود. تخمهاي اين ماهي درشت بوده، قطر متوسط آنها

ميليمتر مي باشد. مدت زمان انكوباسيون تخمها بسته به شرايط  1.6و  4.3حداكثر قطر تخم گزارش شده نيز 

  ). Kazancheev, 1981شبانه روز طول مي كشد ( 30-55آب  دماي

). اين ماهي 1356ماهي آزاد درياي خزر از جمله ماهيان مهاجر رود رو و بومي درياي خزر مي باشد (بريماني، 

 آبان ماه انجام گرفته و براي 5شهريور تا  15داراي دو فرم بهاره و پاييزه مي باشد. مهاجرت پاييزه اين ماهي از 

تخمريزي به رودخانه هاي كورا، ترك، سامور و رودخانه هاي كوچك سواحل جنوبي درياي خزر از جمله: 

آستارا، كرگانرود، شفارود، ناورود و به ويژه تنكابن مهاجرت مي كند ولي در رودخانه هاي ولگا و اورال به 

مي گيرد و ماهيان خود را به  ندرت ديده مي شود. مهاجرت بهاره نيز در ماههاي اسفند و فروردين انجام

% ماهي هاي آزاد كه جهت 70قسمتهاي بالادست رسانيده و چندين ماه را در آنجا به سر مي برد. حدود 

% داراي مهاجرت 30تخمريزي به رودخانه هاي ايران كوچ مي كنند داراي مهاجرت پاييزه (تخمدان رسيده) و 

  بهاره (نارس) مي باشند. 

  

 Lucioperca luciopercaماهي سوف -4-1

باشد زيرا علاوه بر سوف معمولي دو گونه سوف  سوف معمولي مهمترين گونه  از خانواده سوف ماهيان مي

نيز در درياي خزر و در محدوده آبهاي ايران  Perca flaviatilisو سوف حاج طرخان  Lucioperca marinaدريايي 

ردگي را نسبت به دو گونه ديگر دارد. ماهي سوف يكي شوند ولي سوف معمولي بيشترين تعداد و گست صيد مي

از ماهيان بسيار مهم با گوشت سفيد و خوش طعم و تقريبا بدون تيغ است. سوف معمولي داراي بدني دراز كه تا 

رسد. در آبهاي ايران در زمان گذشته به مقدار زياد در خليج  كيلو گرم نيز مي 10تا  6سانتي متر و وزن  50-120

  شد.  و مقدار كمي در خليج گرگان صيد ميانزلي 

كند ولي نسبت به آلودگي آب بسيار حساس است و هر گونه كثافت  ماهي سوف آب شور را بخوبي تحمل مي

تواند در حركت ماهي چه در داخل  و آلودگي آب بطور اعم در هر دو گونه اين ماهي اثر نامطلوبي دارد و مي

در مصب موثر باشد. سوف معمولي براي تخمريزي در ماههاي بهمن تا  رودخانه و چه در منطقه دريا و يا

اي و از گياه  كند. اين ماهي در نقاط نسبتاً عميق كه بستر آن شني و ماسه فروردين به رودخانه مهاجرت مي

رسد.  هزار مي 300تا  200كند. تخم ماهي سوف ريز و بين  پوشيده شده باشد بر روي اين گياهان تخمريزي مي

سن بلوغ ماهي سوف جهت توليد مثل سال سوم زندگي است. نوزادان ماهي سوف پس از تفريخ در رودخانه 

جويند زيرا امكان داردكه در ميان اين گياهان ساير ماهيان درنده   مانند ولي از انبوه گياهان آبي دوري مي مي

در تالاب انزلي ، خليج گرگان و  مانند اردك ماهي دركمين آنها باشد . مناطق اصلي تخم ريزي ماهي سوف

ماهي سوف در تمام كرانه ساحلي درياي مازندران گسترده بوده و لذا رقم  رودخانه سفيدرود بوده است.

تا  1306چشمگيري را در صيد ساليانه شيلات و شركتهاي تعاوني صيادي تشكيل مي داد بطوريكه در سالهاي 
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ست. صيد اين ماهي از آن پس با كاهش شديدي همراه بوده بطوريكه هزار تن بوده ا 3ميانگين صيد آن از  1313

تكثير مصنوعي ماهي  1369تن بوده است . از سال  25بجز در موارد نادر كمتر از  1370تا  1330در طي سالهاي 

سوف انجام گرديد و بمنظور كمك به حفظ اين گونه با ارزش هر ساله ميليونها بچه ماهي سوف رهاسازي مي 

حاصل اين فعاليت تغيير روند منحني صيد از حالت نزولي به وضعيت صعودي در سالهاي اخير است ولي  گردد

رسيد و سپس  1377تن در سال  95به  1371تن در سال  2.7صيد آن  داراي نوساناتي بوده است بطوريكه از 

دا افزايش يافت . طي دوره ميزان صيد مجد 1380رسيد اما در سال  1379تن در سال  18صيد كاهش يافته و به 

ساله  10تن بوده است. در حاليكه متوسط ميزان صيد طي  7.23ميزان صيد بطور متوسط  1371 – 1380سال  10

  تن بوده است. 266برابر  1366تا  1315

آنچه كه در مورد ماهي سوف اميد وار كننده است ضريب بازگشت نسبتا مناسب اين ماهي طي سالهاي اخير 

درصد بوده است ولي آنچه كه  10و  7به ترتيب  75و  74بطوريكه ضريب بازگشت آن طي سالهاي  بوده است

مايه تاسف است آن است درصد بالايي از آنرا ماهيان غير استاندارد تشكيل مي دهند كه  توسط پره صيادي صيد 

ن برگرداندن آن به دريا ريف  اين ماهي حتي با وضع قوانين محكم امكاظمي شوند و به دليل خاصيت حساس و 

  ممكن نيست و ماهي تلف مي شود. 

  

  Barbus brachycephalus سس ماهي-5-1

 تمام تقريبأ. هستند معروف نيز زردك نام با كه هستند شيرين آبهاي بزرگ ماهيان كپور از گروهي ماهيان سس

 ، شوند مي ساكن آرام آبهاي و خرهااست بستر لجنهاي در نمونه بطور كه كپور با مقايسه در Barbus دسته خانواده

 مي يافت بالا شده حل اكسيژن حجم با تند جريان آبهايي با در سنگي و شني بسترهاي در معمولأ پرها زرده

  . شوند

 وزنهاي اگرچه. دارد كيلوگرم 10 تا گرم 200 بين وزني و متر سانتي 105 تا 25 بين طولي بالغ پر ماهي سس

. كند مي تجاوز نيز اين از بزرگ هاي رودخانه در پرها زرده اندازه. هستند معمول تربيش كيلوگرم 2 تا 1 حدود

  .دارند بزرگى هاى فلس و سر همچنين. هستنداست فشرده كمى طرفين از و داشته كشيده بدني ماهيان اين

 كمياب سيارب اخيراً اما دارد تر بزرگ اى اندازه و پهن سرى كه دارد وجود خزر حوضه در ماهي سس از نوعي

 اشاره كه است شده استنتاج مو شبيه تيز برآمدگي هرگونه يا ريش معني به Barba لاتين واژه از Barbel نام. است

 مى انجام تير تا خرداد از عمدتاً ريزى تخم .دارد ماهي سس دهان طرفين در كرده رشد مانند مو حسگرهاي به

  . شود

 گذارند مى تخم هزار 9 تا 3 .كنند مى ريزى تخم عمق كم نقاط در و شوند مى رودخانه وارد گروهى طور به

  .است يك به هفت ماده به نر جنسى نسبت. چسبد مى گياهان و ها سنگ به و است چسبناك و رنگ زرد كه
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  مروري بر تحقيقات انجام شده -2

  مطالعات داخل كشور -1-2

در ابتدا  /(Froufe et al., 2002)آغاز گرديده است سال پيش  35هاي ماهيان متجاوز از  مطالعات مولكولي جمعيت

الكتروفورز ژل نشاسته با رنگ آميزي هيستوشيميايي همراه بود كه اولين ماركرهاي ساده ژنتيكي در بررسي 

اي بر  با توجه به گسترش و پراكندگي كپور ماهيان  مطالعات گسترده .هاي طبيعي محسوب مي شود جمعيت

گونه از كپور ماهيان (ماهي  5) تنوع ژنتيكي 1385رضواني و همكاران( .گرفته استروي اين ماهيان صورت 

آنزيم مورد استفاده  13آنزيم از  5مورد بررسي قرار داده كه  RFLPسفيد، سس،  ماش، سيم وكلمه) به روش 

درياي  در بررسي ديگر جمعيت ماهي كلمه .الگوهاي چند شكلي را براي هر يك از گونه ها نشان داده است

هاي كلمه  نمونه PCRمحصول  .)Rezvani et al.,2007مورد مطلعه قرار گرفته است(  RFLPخزر با استفاده از آناليز

آنزيم اندونوكلئاز  مورد هضم آنزيمي قرار گرفت  13جمع آوري شده از دو منطقه بندر انزلي و بندر تركمن با 

 ،آناليز  شبيه سازي با هزار بار تكرار .)Rezvani et al.,2007هاپلويتپ متفاوت شناسائي گرديد( 4كه در مجموع 

 .) p≤ 05/0تفاوت معني داري بين هاپلوتيپ هاي  مناطق مختلف نشان نداده است (

در آبهاي حوضه جنوبي درياي  PCR-RFLPعلاوه بر مطالعات فوق ، جمعيت سس ماهي بزرگ سر، نيز به روش 

پلي مورفيسم را در نمونه هاي مورد بررسي نشان نداد(لالويي وهمكاران، خزر انجام شد كه نتايج حاصله پديده 

   .) انجام شد1385در مورد كيلكا ماهيان (لالوئي و همكاران، RFLP)، همچنين مطالعات متعددي با روش  1382

 Abramisجفت باز توانست جمعيت وارداتي سيم ( 3500در ميتوكندري با طول  اي ) با بررسي ناحيه1383خارا (

bramaاي جمعيت  با استفاده از اين روش ميزان تنوع درون گونه .هاي بومي جدا كند ) از آذربايجان را از جمعيت

هاي ارس خيلي پايين بود كه دليل آن كاهش ذخاير اين گونه  سيم تالاب انزلي و درياي خزر صفر بود ودر نمونه

جايگاه ريز ماهواره اي تنوع جمعيتي كلمه  6استفاده از  )، با2007و همكاران ( Keyvan shokooh .عنوان گرديد

تالاب انزلي و خليج گرگان را مورد بررسي قرار دادند و به وجود اختلاف ژنتيكي در جمعيتهاي مورد مطالعه پي 

 .بردند

وت ) جمعيت اين ماهي در روسيه را متفاRutilus rutilus) در بررسي ساختار جمعيتي ماهي كلمه(1387ريحاني (

 .از جمعيتهاي انزلي و خليج گرگان دانست، اما نتوانست تفاوتي بين جمعيت كلمه انزلي و تركمن مشاهده نمايد

) با Abramis brama) در بررسي ساختار جمعيتي جمعيتهاي ايراني و آذري ماهي سيم (2007قاسمي  و همكاران(

 .نستاستفاده از روش ميكروساتلايت اين دو جمعيت را از هم جدا دا

نمونه بچه ماهي آزاد درياي خزر جمعيت منطقه تنكابن  30)، در بررسي تنوع ژنتيكي 1384نويدي مقدم فومني ( 

وس كبا استفاده از نشانگرهاي ريز ماهواره به وجود تنوع ژنتيكي در آنها پي برد و هتروزايگوسيتي را در هر لو

نمونه بچه ماهي آزاد درياي خزر  50ي تنوع ژنتيكي )، در بررس1385رفيعي ( .به دست آورد 406/0-756/0بين 

، به وجود پلي مورفيسم در آنها پي برد PCR- RFLPاز جمعيت غرب استان مازندران (تنكابن) با استفاده از روش 
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لالوئي  .عدد درهر لوكوس به دست آورد 3-6و دامنه تعداد آلل را بين  8/0-9/0و دامنه هتروزايگوسيتي را بين 

نمونه ماهي كپور معمولي حوضه ي جنوبي درياي  260)، در بررسي ژنتيك جمعيت تعداد 1387ان (و همكار

خزر (نواحي غربي، مياني و شرقي حوضه جنوبي درياي خزر، تالاب انزلي، رودخانه ي تجن، گرگانرود و خليج 

 mtDNAمولكول  ND- 3/4و  ND- 5/6و بهره گيري از ژنهاي ناحيه ي PCR- RFLP گرگان) با استفاده از روش 

  .مشاهده كردند ND- 5/6و   ND- 3/4هاپلوتايپ متفاوت به ترتيب براي ژنهاي  12و  14پرداختند و در مجموع 

)، در مطالعه ي ساختار ژنتيك جمعيت ماهي سفيد نژاد بهاره و پاييزه با استفاده از روشهاي 1388چكمه دوز (

 .فاوت ژنتيكي بين اين دو نژاد پي بردو ريز ماهواره به وجود ت DNAتعيين توالي 

عدد سوف حاجي طرخان در تالاب  158)، در مطالعه ي ساختار ژنتيك جمعيت و فيلوژني 1388قريب خاني (

در سد ارس و حوضه جنوب غربي درياي خزر با  عدد سوف سفيد 207لايه لاهيجان و كهاي انزلي و امير

ه حداقل دو جمعيت متمايز از ماهي سوف حاجي طرخان كم نمود جفت آغازگر ريز ماهواره اعلا 15استفاده از 

در سه منطقه مورد بررسي و حداقل سه جمعيت متمايز از سوف سفيد در چهار منطقه ي مورد بررسي وجود 

  .دارد

عدد ماهي سفيد در سواحل استان گلستان  25)، در بررسي ساختار ژنتيكي جمعيت 1389رضايي و همكاران (

جفت آغازگر ريز ماهواره در همه جايگاه هاي ژني پلي  10اي گرگانرود و قره سو) با استفاده از (رودخانه ه

)، كاربرد نشانگر ريز ماهواره را در بررسي صحت آميخته 1389درافشان و همكاران ( .مورف را مشاهده نمودند

ن و جنس نر ماهي آزاد درياي گري بين دو گونه اقتصادي آزاد ماهيان ايران (جنس ماده قزل آلاي رنگين كما

خزر) را مورد مطالعه قرار دادند و بيان نمودند كه نتاج توليدي آميخته حقيقي بوده و توارث كاملي از باندهاي 

  .اختصاصي والدين را دارا هستند

عدد ماهي سفيد حوضه ي جنوبي درياي خزر  294)، ساختار ژنتيك جمعيت 1389عبدالحي و همكاران (

و بهره گيري از مولكول  PCR- RFLPهاي سفيدرود، شيرود، تجن و لمير) را با استفاده از روش (رودخانه 

mtDNA عدد ماهي سفيد از هر رودخانه را با استفاده از روش ريز ماهواره مورد بررسي قرار دادند 30و.  

Yousefian )2011از آغازگرهاي ريز ماهواره  )، در بررسي تنوع ژنتيكي ماهيان آزاد جوان درياي خزر با استفاده

- 11و  8-13مورد بررسي قرار داده ودامنه ي آلل مشاهده شده در هر لوكوس در والدين و فرزندان را به ترتيب 

)، در Kalbassi )2011و  Jamshidi .به دست آورد 2/5-2/9و  6/4-8/8و دامنه آلل مؤثر در آنها را به ترتيب  7

، RAPDآغازگر  16عدد ماهي آزاد درياي خزر با استفاده از  62بهاره و پاييزه بررسي ارتباط بين شكلهاي مهاجر 

به دست آوردند و ميزان شباهت و فاصله ژنتيكي بين دو  125/10عدد آلل به ازاي هر جايگاه با متوسط  17-5

 .محاسبه نمودند 01430/0و  9858/0جمعيت را به ترتيب 

Sourinejad ) عدد مولد ماده و نر ماهي آزاد درياي خزر موجود  8ساب نسب فرزندان ) بررسي انت2011و همكاران

را بررسي  جفت آغازگر ريز ماهواره 3در مركز شهيد باهنر كلاردشت از جمعيت رودخانه تنكابن با استفاده از 
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ده در ، متوسط هتروزايگوسيتي مشاهده ش66/6و  7متوسط تعداد آلل در والدين و فرزندان را به ترتيب  /نمودند

و متوسط هتروزايگوسيتي مورد انتظار را به  723/0 ± 011/0و  833/0 ± 191/0والدين و فرزندان را به ترتيب 

 .محاسبه نمودند 684/0 ± 009/0و  800/0 ± 134/0ترتيب 

  

  مطالعات خارج از كشور -2-2

Banks ) ج زير جمعيت مجزا را در ماهيان هاي ميكروستلايت وجود پن )، با استفاده از آناليز داده2000و همكاران

 .در ناحيه ي مركزي كاليفرنيا نشان دادند آزاد چينوك

Adams ) با استفاده از تكنيكهاي صيد، نشانه گذاري، رهاسازي و صيد مجدد و ريز ماهواره به 2003و همكاران ،(

تند و سطح بالايي از هاي حوضه ي آبريز خليج هند پرداخ بررسي ساختار جمعيتي قزل آلاي جويباري درياچه

  .) را مشاهده نمودند27/0-6/0هتروزايگوسيتي (

Beacham ) لوكوس ريز ماهواره ساختار جمعيت دو نوع درياچه اي و رودخانه  14)، با استفاده از 2004و همكاران

  .جمعيت رودخانه هاي شمال بريتيش كلمبيا بررسي كردند 47اي سوكي سالمون را در 

Yoon ) در مطالعه ي آناليز ميتوكندريايي و ريز ماهواره اي جمعيتهاي (2007و همكاران ،(Oncorhynchus keta 

walbaum تنوع ژنتيكي بالاتري را در روش ريز ماهواره نسبت به روش (DNA  ميتوكندريايي مشاهده و اعلام

 .نمودند بهتر است در مطالعه ي ساختار جمعيتي از هر دو نشانگر استفاده گردد

Taylor ) با استفاده از نشانگر ريز ماهواره به بررسي وضعيت بومي بودن و تمايز تكاملي قزل 2007و همكاران ،(

)، ساختار ژنتيكي مولدين ماهي 2011و همكاران ( Vera.شرق كانادا پرداختند آلاي رنگين كمان در منطقه ي 

 66عدد) و تنكابن ( 8دد)، ناورود (ع 8آزاد درياي خزر ايران جمع آوري شده از رودخانه هاي كرگانرود (

جفت آغازگر ريز  10عدد بچه ماهي حاصل از جمعيت رودخانه ي سردآبرود را با استفاده از  48عدد) و 

در روش ريز ماهواره همه ي جايگاه ها باندهاي پلي  .مورد مطالعه قرار دادند mtDNAماهواره و توالي يابي 

) در 902/0) و هتروزايگوسيتي مورد انتظار (23د آلل مشاهده شده (مورفيك توليد نمودند و بيشترين تعدا

  .ديده شد Strutta58جايگاه 

Chauhan ) در مطالعه تنوع ژنتيكي جمعيتهاي وحشي كپورچيني 2007و همكاران ((Cirrhinus mrigala)   رودخانه

  .اي مناطق مختلف مشاهده نمودندتفاوت ناچيزي را بين نمونه ه هاي براهاماپوترا، گانگوس، ايندوس، ماهانادي

Thai  )لوكوس ريز ماهواره اي به مطالعه تنوع ژنتيكي ماهي كپور ( 4) با استفاده از 2007و همكارانCyprinus 

carpioدرويتنام پرداخته و تنوع بالايي را در ماهيان وحشي نسبت به ماهيان پرورشي مشاهده كردند (.  Bonnie  و

را با استفاده از ريزماهواره ها در مناطقي از  Perca flavescensجمعيت از ماهي  6نتيكي ) تنوع ژ2007همكاران (

) تنوع ژنتيكي و فايلوژني اين 2007و همكاران ( Osvaldoهمچنين  .آمريكاي شمالي مورد بررسي قرار دادند

  .ميتوكندري مطالعه نمودند DNAماهي را به روش تعيين توالي 
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 ماهي سفيد  -3

  وش كارر -1-3
  نمونه برداري -1-1-3

  نمونه برداري از ماهي سفيد با استفاده از تور پره(دريا) و  صيدبادام گوشگير رودخانه ها) از نواحي غربي

(سواحل استان گيلان) ، مياني(سواحل استان مازندران) و شرقي (سواحل استان گلستان) حوضه جنوبي درياي  

نمونه (مازندران، گيلان و  120از دريا كه  هعدد بود 240مونه ها تعدادكل ن .خزر جمع آوري گرديده است

تمامي نمونه ها  .نمونه جمع آوري گرديد 40گلستان) و رودخانه هاي سفيدرود، تجن و گرگانرود هر رودخانه 

به آزمايشگاه ژنتيك مولكولي  DNAدر الكل مطلق تثبيت و جهت استخراج  ماهيپس از صيد، باله دمي 

  .محل هاي نمونه برداري را نشان ميدهد 2-1شكل  .اكولوژي درياي خزر منتقل شده استپژوهشكده 

  
 : موقعيت محل هاي نمونه برداري ماهي سفيد در حوضه جنوبي درياي خزر2-1شكل

  

  DNAاستخراج  -2-1-3

در اين روش  .(Fevolden & Pogson, 1997)كلروفرم انجام گرديده است –با بهينه سازي روش فنل  DNAاستخراج 

 500ميلي گرم از بافت باله را درون يك ميكروتيوپ قرار داده و پس از خرد كردن، مقدار  50-100مقدار 

ساعت در  3-4ها به مدت  نمونه /به آن اضافه شد Kميكروليتر پروتئيناز  4و   SDSميكروليتر  STE ،30ميكروليتر 

پس از اين مدت  .فنل به آن اضافه شد µl 500س مقدار درجه سانتيگراد قرار داده شده و سپ 50حمام آب گرم 

دقيقه سانتريفوژ  5بمدت  rpm13000دقيقه در دماي اتاق بر روي شيكر قرار گرفته  و سپس در  20-30ها  لوله

 µl500سپس مقدار  .پس از سانتريفوژ لايه رويي بدقت جدا و به يك ميكروتيوپ ديگر منتقل گرديد /گرديد

پس از سانتريفوژ مجدداً لايه  .سانتريفوژ شد rpm13000دقيقه با دور  5ضافه و سپس به مدت كلروفرم به آن ا
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) الكل مطلق به آن µl800برابر حجم برداشت شده (حدود  2استات سديم و حدود  µl 40رويي را جدا و مقدار 

تشكيل شده را با  رسوب شيري رنگ .سانتريفوژ شد rmp13000دقيقه در  15ها بمدت  سپس نمونه /اضافه شد

دقيقه  30-40آب مقطر استريل به آن اضافه و بمدت  µl50درجه شستشو و پس از خشك شدن مقدار  70الكل 

استخراج  DNAجهت بررسي كمي و كيفي  .حل گردد DNAدرجه سانتيگراد قرارداده تا  37در حمام آب گرم 

در  .ا رنگ آميزي اتيديوم برمايد استفاده شددرصد ب 1شده از روش اسپكتروفتومتري و الكتروفورز ژل آگارز 

  .نانومتر اندازه گيري شده است 280و  260ها در طول موج  روش اسپكتروفتومتري مقدار جذب اتمي نمونه

  
  PCRواكنش  -3-1-3

جفت پرايمر مربوط به جايگاه  10در اين بررسي از  .ابتدا نياز به طراحي پرايمر مي باشد PCRبراي انجام واكنش 

 .)2-1هاي مختلف ريزماهواره استفاده شد(جدول

 
 

  ماهي سفيد براي پرايمرهاي مورد استفاده درجايگاههاي مختلف ميكروستلايتي  مشخصات: 2-1جدول
Locus Primer sequence Annealing 

(°C) 
Size 
(bp) 

Accession 

No/ 
Reference 

Ca1,2 F: AAGACGATGCTGGATGTTTAC 
R: CTATAGCTTATCCCGGCAGTA 

51 112-
136 

AF277573 Dimsoski et al/ 
2000 

Ca3,4 F: GGACAGTGAGGGACGCAGAC 
R: TCTAGCCCCCAAATTTTACGG 

61 240-
280 

AF277574 Dimsoski et al/ 
2000 

Ca5,6 F: TTGAGTGGATGGTGCTTGTA 
R: GCATTGCCAAAAGTTACCTAA 

55 140-
172 

AF277575 Dimsoski et al/ 
2000 

Ca7,8 F: GTGAAGCATGGCATAGCACA 
R: CAGGAAAGTGCCAGCATACAC 

57 132-
156 

AF277576 Dimsoski et al/ 
2000 

Syp2 F: GCAGGAGCGAAACCATAAAT 
R: AAACAGGCAGGACACAAAGG 

58 204-
280 

AY318779 Turner et al/ 2004 

Syp4 F: 
CACGGGACAATTTGGATGTTTTAT 
R: 
AGGGGGCAGCATACAAGAGACAAC 

60 204-
288 

AY318777 Turner et al/ 2004 

Syp5 F: 
ATTTTTAGGAGTGATGTTCAGCAT 
R: 
CAAGTGTGTCATTGAGGATGTGAG 

53 164-
200 

AY318778 Turner et al/ 2004 

Syp6 F: TTACACAGCCAAGACTATGT 
R: CAAGTGATTTTGCTTACTGC 

57 132-
140 

AY318776 Turner et al/ 2004 

MFW2 F: CACACCGGGCTACTGCAGAG 
R: GTGCAGTGCAGGCAGTTTGC 

57 208-
224 

EF144125 Crooijmans et 
al/,1997 

Lco4 F: CACACCGGGCTACTGCAGAG 
R: GTGCAGTGCAGGCAGTTTGC 

57 104-
120 

EF144125 Crooijmans et al/, 
1997 

 
، Taq DNA Polymeraseواحد آنزيم  µM200 ،1با غلظت  PCR )X10 ،(dNTPبافر  µl5با استفاده از  PCRواكنش 

MgCl2  با غلظتmM5/2 ،50  تاng100 DNA اي كه حجم نهايي محلول واكنش به  هدف و آب مقطر به اندازه

µl20 برسد، انجام شد.  
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 61تا  51دقيقه،الحاق پرايمر 1درجه سانتيگراد بمدت  94ن واسرشته كرد برنامه دستگاه ترمال سايكلر بترتيب:

 30دقيقه براي  1درجه سانتيگراد بمدت  72بسط پرايمر ثانيه و 30درجه سانتيگراد در جايگاه هاي مختلف بمدت 

     .چرخه بوده است

صد و رنگ در 6و الكتروفورز ژل پلي اكريل آميد  pb 50با استفاده از ماركر  PCRكميت و كيفيت محصول 

  .آميزي نيترات نقره مشاهده و مورد بررسي قرار گرفت

  
  آناليز آماري -4-1-3

 فراواني آللي، هتروزايگوسيتي مورد انتظار و مشاهده شده، تعداد آللهاي واقعي و تعداد آللهاي موثر در جايگاه

 -تعادل هاردي,  Nei (1972)بر اساس هاي ميكروستلايتي، شاخص شانون، ماتريس شباهت و فاصله ژنتيكي

χواينبرگ بر اساس 
 3 منطقه و 6، جريان ژني، تنوع ژنتيكي بر اساس سلسله مراتب جمعيتي FSTو RST، مقادير 2

در نرم  01/0سطح احتمال  در AMOVA) بر اساس تست مازندران وگلستان، گيلان ناحيهگروه يا ناحيه (شامل 

  . (Peakall and Smouse, 2005) گرديد محاسبه Gene Alex version 6افزار 

 MEGAنرم افزار  با استفاده از  Neighbor-joiningروش بفاصله ژنتيكي درخت موضع شناسي تكاملي بر اساس 

version 4 ترسيم گرديد (Tamura et al., 2007).  

  

  نتايج -2-3

استخراج  DNAت كميت وكيفي .هاي ماهي سفيد انجام شد به روش استات سديم در تمامي نمونه DNA استخراج 

% و دستگاه بيوفتومتر مورد ارزيابي قرار گرفت كه نتايج آن به شرح ذيل 1شده به دو روش استفاده از ژل آگارز 

 .باشد مي

بر روي ژل آگارز (يك درصد) و مشاهده تيزي و شدت باندهاي توليد  DNAبررسي شدت وضوح باندهاي 

هي سفيد از كيفيت و كميت مناسبي براي استفاده در استخراج شده از باله ما   DNAشده نشان داد كه 

در  بررسي شده ريزماهواره جايگاه 10 مجموع از نتايج نشان داده كه از .باشد برخوردار مي PCRهاي  آزمايش

و  2-2در جدول بوده است كه جزئيات آن  )SYP5( مونومورف يك جايگاهمورف و  پلي جايگاه 9 ،ماهي سفيد

و  SYP4همانگونه كه جدول نشان مي دهد بيشترين تعداد الل در جايگاه  .آورده شده است.تا ... 2-2شكل هاي 

فراواني هر يك از آللها را در مناطق مختلف نشان  2-3همچنين جدول  .مي باشد SYP5كمترين آلل در جايگاه 

  .مي دهد
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  در ماهي سفيدبررسي شده ريزماهوارهخصوصيات جايگاههاي  2-2جدول 

 تعداد آلل  )pbمحداده آللي( تعداد چرخه C°اي اتصال دم جايگاه

CA1,2 51  30  136-112  7  
CA3,4  61  30 280-204  12  
CA5,6  55  30 172-140  9  
CA7,8  57  30 156-132  7  
Syp2  58  30 280-204  14  
Syp4  60  30 288-204  15  
Syp5  63  30 200-164  2  
Syp6  57  30 140-132  3  
Lco4  58  30 120-104  5  

MFW2  60  30 224-208  5  

  
 

 

 فرواني آللها در جايگاه ها و مناطق مختلف نمونه برداري ماهي سفيد 2-3جدول 

  گرگانرود  تجن  سفيدرود  گيلان  مازندران  گلستان  آلل  جايگاه

CA1,2 

1  20/0  31/0  16/0  02/0  08/0  36/0  
2  39/0  35/0  45/0  50/0  42/0  32/0  
3  02/0  05/0  01/0  02/0  00/0  40/  
4  09/0  04/0  01/0  00/0  07/0  40/0  
5  05/  05/0  15/0  15/0  15/0  07/0  
6  24/0  17/0  20/0  30/0  26/0  16/0  
7  01/0  02/0  01/0  00/0  00/0  00/0  

CA3,4 

1  11/0  31/0  27/0  25/0  16/0  29/0  

2  05/0  02/0  05/0  06/0  16/0  00/0  

3  07/0  01/0  05/0  09/0  11/0  00/0  

4  00/0  00/0  05/0  07/0  02/0  00/0  

5  07/0  05/0  06/0  09/0  07/0  05/0  

6  24/0  19/0  14/0  09/0  09/0  21/0  

7  21/0  19/0  07/0  16/0  08/0  15/0  

8  04/0  06/0  07/0  04/0  05/0  09/0  

9  40/0  05/0  19/0  15/0  02/0  07/0  

10  01/0  00/0  00/0  00/0  09/0  01/0  

11  09/0  05/0  01/0  00/0  00/0  02/0  

12  06/0  06/0  02/0  00/0  20/0  10/0  
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  گرگانرود  تجن  سفيدرود  گيلان  مازندران  گلستان  آلل  جايگاه

CA5,6 

1  20/0  31/0  40/0  27/0  21/0  32/0  

2  20/0  14/0  06/0  11/0  12/0  10/0  

3  05/0  10/0  02/0  06/0  06/0  06/0  

4  39/0  24/0  21/0  25/0  29/0  29/0  

5  05/0  10/0  10/0  01/0  02/0  11/0  

6  16/0  11/0  12/0  16/0  19/0  10/0  

7  00/0  00/0  01/0  01/0  00/0  00/0  

8  00/0  00/0  06/0  11/0  07/0  00/0  

9  00/0  00/0  00/0  00/0  02/0  00/0  

CA7,8 

1  26/0  15/0  22/0  14/0  19/0  21/0  

2  01/0  00/0  10/0  17/0  07/0  00/0  

3  50/0  57/0  56/0  50/0  57/0  55/0  

4  19/0  11/0  05/0  12/0  12/0  10/0  

5  00/0  10/0  06/0  04/0  01/0  07/0  

6  04/0  06/0  00/0  02/0  00/0  06/0  

7  00/0  00/0  00/0  00/0  02/0  00/0  

SYP2 

1  10/0  02/0  01/0  10/0  07/0  05/0  

2  02/0  04/0  04/0  01/0  00/0  07/0  

3  12/0  09/0  12/0  07/0  05/0  10/0  

4  01/0  01/0  01/0  00/0  00/0  02/0  

5  00/0  00/0  00/0  01/0  02/0  000  

6  46/0  50/0  39/0  44/0  54/0  41/0  

7  01/0  01/0  04/0  04/0  02/0  02/0  

8  00/0  00/0  01/0  05/0  01/0  00/0  

9  09/0  07/0  10/0  07/0  10/0  06/0  

10  00/0  00/0  00/0  02/0  00/0  11/0  

11  00/0  07/0  04/0  02/0  02/0  06/0  

12  14/0  14/0  11/0  09/0  11/0  00/0  

13  04/0  06/0  09/0  04/0  04/0  01/0  

14  00/0  00/0  02/0  02/0  00/0  02/0  

SYP4 

1  04/0  05/0  05/0  01/0  05/0  07/0  

2  00/0  01/0  01/0  00/0  00/0  01/0  

3  14/0  15/0  20/0  21/0  20/0  12/0  

4  10/0  10/0  04/0  01/0  11/0  07/0  

5  04/0  02/0  06/0  07/0  04/0  05/0  



 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ١٦

  گرگانرود  تجن  سفيدرود  گيلان  مازندران  گلستان  آلل  جايگاه

6  07/0  10/0  07/0  07/0  10/0  09/0  

7  01/0  05/0  02/0  00/0  00/0  05/0  

8  06/0  05/0  14/0  07/0  05/0  04/0  

9  04/0  07/0  06/0  05/0  02/0  07/0  

10  09/0  10/0  05/0  04/0  06/0  05/0  

11  02/0  06/0  05/0  07/0  05/0  04/0  

12  04/0  05/0  04/0  02/0  02/0  05/0  

13  12/0  04/0  04/0  20/0  04/0  12/0  

14  07/0  04/0  07/0  11/0  10/0  01/0  

15  15/0  10/0  09/0  07/0  15/0  14/0  

SYP6 

1  86/0  84/0  85/0  82/0  89/0  82/0  

2  07/0  09/0  06/0  10/0  05/0  06/0  

3  06/0  07/0  09/0  07/0  06/0  11/0  

LOC4 

1  70/0  52/0  45/0  40/0  51/0  59/0  

2  16/0  29/0  11/0  11/0  30/0  20/0  

3  14/0  19/0  31/0  40/0  16/0  20/0  

4  00/0  00/0  07/0  04/0  02/0  01/0  

5  00/0  00/0  05/0  05/0  00/0  00/0  

MW4 

1  31/0  26/0  27/0  15/0  17/0  32/0  

2  40/0  31/0  29/0  47/0  41/0  40/0  

3  15/0  20/0  20/0  25/0  22/0  14/0  

4  14/0  19/0  16/0  02/0  15/0  14/0  

5  00/0  04/0  07/0  10/0  04/0  00/0  

 

 

  
مربوط به نمونه هاي ماهي سفيد  CA1,2 استفاده از پرايمر با DNAو آرايش باندهاي  PCRمحصول  -2- 2شكل 

  %8آميد  اكريل پلي ژل بر روي 
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مربوط به نمونه هاي ماهي   CA3,4 استفاده از پرايمر با DNAو آرايش باندهاي  PCRمحصول  -2- 3شكل 

 %8آميد  اكريل پلي ژل سفيد بر روي 

  
مربوط به نمونه هاي ماهي   CA5,6 استفاده از پرايمر با DNAو آرايش باندهاي  PCRمحصول  -2- 4شكل 

 %8آميد  اكريل پلي ژل سفيد بر روي 

 
مربوط به نمونه هاي ماهي   CA7,8 استفاده از پرايمر با DNAو آرايش باندهاي  PCRمحصول  -2- 5شكل 

 %8آميد  اكريل پلي ژل سفيد بر روي 
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مربوط به نمونه هاي ماهي سفيد   Lco3 استفاده از پرايمر با DNAو آرايش باندهاي  PCRمحصول  -2- 6شكل 

 %8آميد  اكريل پلي ژل بر روي 

 
مربوط به نمونه هاي ماهي سفيد   Lco5 استفاده از پرايمر با DNAو آرايش باندهاي  PCRمحصول  -2- 7شكل 

 %8آميد  اكريل پلي ژل بر روي 

 
مربوط به نمونه هاي ماهي سفيد   Syp6 استفاده از پرايمر با DNAو آرايش باندهاي  PCRمحصول  -2- 8ل شك

 %8آميد  اكريل پلي ژل بر روي 
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مربوط به نمونه هاي ماهي   LCO4 استفاده از پرايمر با DNAو آرايش باندهاي  PCRمحصول  -2-9شكل 

  %8آميد  اكريل پلي ژل سفيد بر روي 

 
مربوط به نمونه هاي ماهي  MWF2 استفاده از پرايمر با DNAو آرايش باندهاي  PCRمحصول  - 2-10شكل

 %8آميد  اكريل پلي ژل سفيد بر روي 

  

  

  موثرو  هاي واقعيآلل-1-2-3

 هاي نمونه به مربوط SYP4  جايگاه در  واقعي الل تعداد نشان مي دهد، بيشترين 2-4نگونه كه جدول اهم

 .باشد آلل) مي 3( LOC4 و  SYp6جايگاههاي   در آن كمترين و آلل) بوده  15و گرگانرود ( مازندران، گيلان

   جايگاه در آن مقدار كمترين و مازندران هاي درنمونه SYP4 جايگاه در)  الل 68/11(موثر الل تعداد بيشترين

SYp6 در 82/7عداد آلل هاي واقعي (بيشترين ميانگين ت .بوده است) الل 43/1( گرگانرود هاي نمونه  به مربوط (

) 52/4ضمن اينكه بيشترين آلل موثر (  .) در تجن مشاهده شده است22/7بين نمونه هاي گيلان و كمترين آن (

قابل ذكر است كه ميانگين تعداد آلل هاي واقعي و  .) در سفيدرود بود26/4در نمونه هاي گيلان و كمترين آن (

  .بوده است 37/4±35/0و  26/7±49/0تيب موثر در بين تمامي نمونه ها بتر

 



 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٢٠

 جايگاه هاي  بررسي شده در ماهي سفيد)  NE(وموثر )  NA(تعداد الل واقعي 2-4جدول

  گرگانرود  تجن  سفيدرود  گيلان  مازندران  گلستان  جايگاه

 NA NE  NA NE  NA NE  NA NE  NA NE  NA NE  
CA1,2 7  88/3  7  88/3  7  43/3  5  75/2  5  50/3  6  68/3  

CA3,4  11  02/7  10  43/5  11  53/6  9  88/6  11  67/7  9  65/5  

CA5,6  6  43/4  6  86/4  8  18/4  8  15/5  8  28/5  7  44/4  

CA7,8  5  81/2  5  63/2  5  61/2  6  15/3  6  58/2  5  72/2  

Syp2  9  75/3  10  43/3  12  95/4  13  39/4  10  09/3  10  64/4  

Syp4  14  39/10  15  68/11  15  19/10  13  53/8  13  04/9  15  39/11  

Syp6  3  33/1  3  40/1  3  36/1  3  44/1  3  26/1  3  43/1  

LOC4 3  87/1  3  54/2  5  12/3  5  97/2  4  63/2  4  35/2  

MFW2  4  34/3  5  11/4  5  34/4  5  11/3  5  63/3  4  29/3  

  37/4  26/7  15/1  22/7  26/4  44/7  52/4  89/7  44/4  11/7  31/4  88/6 ميانگين

SE 26/1  93/0  31/1  99/0  33/1  86/0  20/1  75/0  15/1  85/0  27/1  97/0  

 

  تنوع ژنتيكي-2-2-3

 CA1,2  جايگاه در  )92/0مقدار هتروزايگوسيتي مشاهده شده ( نشان مي دهد، بيشترين 2-5همانگونه كه جدول 

مقدار  بيشترين ) بوده است.SYP6 )22/0جايگاه  در آن كمترين و گيلان بوده  هاي نمونه به مربوط

 آن مقدار كمترين و مازندران و گرگانرود هاي و درنمونه SYP4 جايگاه در)  91/0(هتروزايگوسيتي مورد انتظار

مقدار هتروزايگوسيتي مشاهده  بوده است. بيشترين ميانگين) 20/0(تجن هاي نمونه  به مربوط SYp6   جايگاه در

) در تجن و گرگانرود مشاهده شده است. ضمن اينكه 52/0) در بين نمونه هاي گيلان و كمترين آن (59/0شده (

) در سفيدرود بود. 67/0) در نمونه هاي مازندران و كمترين آن (75/0بيشترين هتروزايگوسيتي مورد انتظار ( 

روزايگوسيتي مشاهده شده و مورد انتظار در بين تمامي نمونه ها بترتيب قابل ذكر است كه ميانگين مقدار هت

 اكثر مناطق در كه دهد مي نشان هتروزيگوسيتي افت ضرايب بوده است. محاسبه 69/0±02/0و  03/0±55/0

 بودن بيشتر ديگر عبارت به يا هتروزيگوسيتي كاهش   )CA1,2 از غير به( جايگاهها تمامي در و برداري نمونه

 دارد. وجود HO به نسبت HE مقادير
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براي جايگاه هاي مورد بررسي در   (HE)ومورد انتظار  (HO)مقادير هتروزيگوسيتي مشاهده شده 2-5جدول

  ماهي سفيد

  گرگانرود  تجن  سفيدرود  گيلان  مازندران  گلستان  جايگاه

 HO HE  HO HE  HO HE  HO HE  HO HE  HO HE  
CA1,2 0/82 0/74 0/77 0/74 0/92 0/70 1/00 0/63 1/00 0/71 0/70 0/72 
CA3,4  0/37 0/85 0/35 0/81 0/45 0/84 0/25 0/85 0/47 0/87 0/42 0/82 
CA5,6  0/37 0/77 0/52 0/79 0/65 0/76 0/52 0/80 0/37 0/81 0/65 0/77 
CA7,8  0/47 0/64 0/35 0/62 0/32 0/61 0/50 0/68 0/32 0/61 0/45 0/63 
Syp2  0/42 0/73 0/55 0/70 0/62 0/79 0/65 0/77 0/52 0/67 0/52 0/78 
Syp4  0/62 0/90 0/80 0/91 0/75 0/90 0/47 0/88 0/55 0/88 0/77 0/91 
Syp6  0/27 0/24 0/32 0/28 0/30 0/26 0/35 0/30 0/22 0/20 0/35 0/30 

LOC4 0/45 0/46 0/55 0/60 0/52 0/67 0/47 0/66 0/60 0/62 0/25 0/57 
MFW2  0/92 0/70 0/77 0/75 0/77 0/77 0/55 0/67 0/60 0/72 0/90 0/69 
  68/0  52/0  68/0  52/0  69/0  53/0  70/0  59/0  69/0  56/0  67/0  53/0 ميانگين

SE 07/0  07/0  6/0  06/0  07/0  06/0  07/0  06/0  07/0  07/0  07/0  07/0  

  
  واينبرگ –تعادل هاردي -3-2-3

 2χمورد بررسي وجايگاههاي مختلف از آزمون  مناطقتمامي  به منظور بررسي تعادل هاردي واينبرگ در 

نمونه هاي و   LOC4در جايگاه و تجن نتايج نشان داد كه كليه نمونه ها  به جز نمونه هاي گلستان  .استفاده شد

  ند) را نشان داد>05/0P<( ،)001/0Pواينبرگ ( –انحراف از تعادل هاردي  MFW2منطقه گيلان در جايگاه 

 .)2-6(جدول 

  
  نمونه برداري ماهي سفيد مختلف مناطقواينبرگ در  - بررسي تعادل هاردي  2-6جدول 

 CA1,2  CA3,4  CA5,6  CA7,8  SYP2  SYP4  SYP6  LOC4 MFW2    منطقه

ان
ست
گل

  
2χ  35/61  36/185  71/109  47/31  33/138  97/178  02/1  95/2  84/25  

Pro/  00/0  00/0  00/0  00/0  00/0  00/0  78/0  40/0  00/0  

Sig,  ***  *** *** *** *** *** ns ns *** 

ان
در
ازن
م

  

2χ  11/47  63/171  67/90  77/62  35/125  18/197  51/1  19/8  97/30  

Pro/  001/0  00/0  00/0  00/0  00/0  00/0  68/0  04/0  001/0  

Sig,  *** *** *** *** *** *** ns *  ***  

لان
گي

  

2χ  47/49  88/160  41/71  85/52  20/139  83/212  25/1  64/34  29/11  

Pro/  001/0  00/0  00/0  00/0  00/0  00/0  74/0  00/0  33/0  

Sig,  *** *** *** *** *** *** ns  ***  ns 

ود
در
سفي

  

2χ  00/40  45/189  04/60  57/78  63/182  22/192  80/1  82/25  58/59  

Pro/  00/0  00/0  00/0  00/0  00/0  00/0  61/0  004/0  00/0  

Sig,  *** *** *** *** *** ***  ns ** *** 

تج   ن

2χ 55/106  02/181  09/117  90/41  71/162  50/186  64/0  66/7  77/32  
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 CA1,2  CA3,4  CA5,6  CA7,8  SYP2  SYP4  SYP6  LOC4 MFW2    منطقه

Pro/ 00/0  00/0  00/0  00/0  00/0  00/0  26/0  88/0  00/0  

Sig, *** *** *** *** *** *** ns  ns  ***  

ود
انر
رگ
گ

  

2χ 69/46  54/116  14/92  39/64  09/168  73/202  80/1  90/29  80/14  

Pro/ 00/0  00/0  00/0  00/0  00/0  00/0  61/0  00/0  02/0  

Sig, *** *** *** *** *** *** ns  *** * 

ns=not significant, * P<0/05, ** P<0/01, *** P<0/001 
  

  ) FSTتمايز ژنتيكي ( ، ژنتيكيو شباهت فاصله -4-2-3
 2-7 جدول در و شده بهمحاس Nei (1972) ژنتيكي فاصله معيار از استفاده با ژنتيكي شباهت و فواصل ماتريس

بين گرگانرود و سفيدرود مي  )10/0( ژنتيكي فاصله بيشترين شود مي ملاحظه جدول در همانطوريكه .است آمده

بين نمونه هاي گرگانرود و مازندران مشاهده شده است. بيشترين و ) 02/0( ژنتيكي فاصله كمترين همچنين باشد.

  ژنتيكي مي باشد.كمترين شباهت ژنتيكي دقيقا برعكس فاصله 

  

(اعداد بالاي قطر  سفيدي ماهي ربردا و شباهت ژنتيكي برحسب مناطق مختلف نمونه فاصلهيس ماتر 2-7جدول

  باشد) قطر مربوط به فاصله ژنتيكي مي پائينمربوط به شباهت ژنتيكي و 

  گرگانرود  تجن  سفيدرود  گيلان  مازندران  گلستان  

 0/97 0/95 0/91 0/93 0/96 0/00  گلستان

 0/99 0/95 0/91 0/96 0/00 0/04  مازندران

 0/95 0/94 0/96 0/00 0/05 0/07  گيلان

 0/91 0/94 0/00 0/04 0/09 0/09  سفيدرود

 0/93 0/00 0/06 0/06 0/05 0/05  تجن

 0/00 0/07 0/10 0/05 0/02 0/03  گرگانرود

 

 

 .گردد مي استفاده FST فاكتور از ژنتيكي ساختار مختلف سطوح در جمعيت تمايز توصيف در معمول بطور

گرگانرود با سفيدرود و تجن كه هاي  نمونه) بين 02/0حداكثر آن ( دهد كه نشان مي FSTنتايج بدست آمده از 

گرگانرود با هاي  نمونه) بين 001/0( FSTشود. حداقل  ) است مشاهده مي7/3داراي كمترين ميزان جريان ژني (

بر . )2-8) است، مشاهده شده است (جدول 60/34شترين ميزان جريان ژني (گلستان و مازندران كه داراي بي

اساس آناليز انجام شده اختلاف بين نمونه هاي گلستان با گيلان، گلستان با سفيدرود، گلستان با تجن، مازندران با 

لاف بين افراد هر . علاوه بر اين طبق محاسبات انجام شده اخت)>05/0P( سفيدرود و  گيلان با تجن معني دار بود

  درصد بوده است. 1درصد و بين جمعيت ها  77درصد، داخل افراد  22منطقه 
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 ماتريكس پائين(اعداد ماهي سفيد  نمونه برداري نواحي مختلفمحاسبه شده براي   FSTميزان  2-8جدول

  )بار تكرار 99مقادير احتمال بر اساس  بالااعداد و  AMOVA تستبر اساس  FSTميزان 

 

 

 

 

 
 
 
 
 
 

منطقه مورد بررسي بر  6در  ماهي سفيدعلاوه بر آناليزهاي آماري انجام شده، نمودارهاي شجره اي نمونه هاي 

بر طبق دندروگرام فاصله ژنتيكي ). 2-11رسم شد (شكل Neighbor-joiningو به روش   Neiاساس فاصله ژنتيكي 

تقسيم  شاخه سهبه  ، مختلف مناطقاز  سفيدهاي جمع آوري شده ماهي  نمونه بكار رفته تمام معيارهاي حاصل از

شامل نمونه هاي مازندران ،گلستان و گرگانرود و شاخه دوم  شاخه نمونه هاي رودخانه تجن،اول  شاخه شدند، 

  سوم نمونه هاي گيلان و سفيدرود در آن جاي گرفته است. 
 

  
 رسم شده است .N.Jنمونه هاي ماهي سفيد كه بر اساس روش نمودار شجره اي  - 2-11شكل

 

  بحث و نتيجه گيري -3-3

امروزه تنوع ژنتيكي بعنوان نشانگر وضعيت اكولوژيكي در مناطق، نواحي و قبايل متفاوت كاربرد داشته و ابزار 

ي و خشكي) منحصر بفرد و توانمندي جهت ارزيابي وضعيت و روند طولاني مدت جوامع زيستي (اعم از آب

باشد. ارزيابي و كنترل اكولوژي اكوسيستمهاي آبي، به نشانگرهاي اكولوژيكي نياز دارد كه در طيفي از  مي

معيارهاي جهاني و جغرافيايي قابل تفسير باشد. تنوع ژنتيكي بعنوان شاخص شرايط اكوسيستم و قابليت برداشت 

  .  (Zhou et al., 2004)رسي مي باشدروشهاي ژنتيك جمعيت قابل بربا منابع آبي مي باشد كه 

ها و يا جمعيتهاي درون گونه را آشكار  مي تواند تفاوتهاي ژنتيكي بين گونه  mtDNA طبق مطالعات انجام آناليز

 ,Nguyer & Nge)هاي رده بندي آبزيان برخوردار باشد  اي جهت حل تناقض سازد و بنابراين از توان قابل ملاحظه

  گرگانرود  تجن  سفيدرود  گيلان  مازندران  تانگلس  

 0/36 0/04 0/01 0/01 0/12 0/00  گلستان

 0/47 0/05 0/01 0/13 0/00 0/004  مازندران

 0/09 0/03 0/11 0/00 0/004 0/017  گيلان

 0/01 0/02 0/00 0/003 0/022 0/023  سفيدرود

 0/01 0/00 0/009 0/010 0/008 0/006  تجن

 0/00 0/016 0/024 0/005 0/001 0/001  گرگانرود
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ابزار توانمندي جهت ارزيابي الگوهاي جغرافيايي تكاملي ماهيان رودكوچ و آب  mtDNAپلي مورفيسم . (2001

هترزايگوسيتي شاخصي براي ارزيابي تنوع ژنتيكي است و اهميت زيادي  .)Thai et al., 2007شيرين مي باشد ( 

پاسخي به سازش ها دارد زيرا تامين كننده طيف وسيعي از ژنوتيپ به عنوان  درمطالعه ساختار جمعيت گونه

پذيري در شرايط متغير محيطي است. و بسياري از خصوصيات مهم اقتصادي مثل رشد، باروري و مقاومت در 

سطح تنوع ژنتيكي در هر گونه نسبت به گونه ديگر و در جمعيتهاي  برابر بيماري را تحت تاثير قرار ميدهد.

تنوع در ماهيان آب شور بيشتر از ماهيان آب  مختلف يك گونه كه در هر منطقه ميباشد متفاوت است. ميزان

 ,Dewoody and Avise) شيرين است و مقدار آن در ماهيان آنادراموس بينابين ماهيان آب شور وشيرين است 

2000).  

مشاهده شده  22/0در نمونه هاي گيلان  و كمترين آن در  92/0در مطالعه حاضر بيشترين هتروزايگوسيتي در 

براي جايگاه هاي مختلف بوده است.  55/0±03/0يانگين هتروزايگوسيتي در كل مناطق بين است. ضمن اينكه م

 غير به( جايگاهها تمامي در و برداري نمونه اكثر مناطق در كه دهد مي نشان هتروزيگوسيتي افت ضرايب محاسبه

دارد. اين نتايج  وجود HO به نسبت HE مقادير بودن بيشتر ديگر عبارت به يا هتروزيگوسيتي كاهش  ) CA1,2 از

نشان مي دهد كه تنوع ژنتيكي ماهي سفيد در حوزه جنوبي درياي خزر كاهش يافته كه يكي از دلايل اصلي آن 

نوعي به دليل اينكه صناز بين رفتن محل هاي تكثير طبيعي و تكثير مصنوعي اين ماهي مي باشد. در تكثير م

دار تنوع ژنتيكي براي  ي كاهش مي يابد. از دست دادن معنيانتخاب طبيعي صورت نميگيرد، سطح تنوع ژنتيك

تواند  باشد. كاهش تنوع ژنتيكي در كوتاه مدت مي جمعيتها زيان بار بوده و بر ميزان برداشت آنها تاثير گذار مي

به  در اصلاح نژاد و پايين بودن سازگاري جمعيتي موثر باشد. اين اثر در بلند مدت، بدليل اينكه پتانسيل پاسخ

صيد  .(David et al., 2001)دهد  استرس در خزانه ژني محدود مي شود، برگشت پذيري جمعيت را كاهش مي

تواند  بيش از اندازه ماهيان دريايي باعث كاهش تنوع ژنتيكي گرديده و از دست دادن تنوع ژنهاي كليدي مي

گردد كه ماهيان  ش تنوع ژنتيكي باعث ميعلاوه بر اين كاه .(Slechtova et al., 2002)موجب كاهش ذخاير گردد 

در مبارزه با تغييرات شرايط اكولوژيكي ناتوان گردند. با تغييرات شرايط اكولوژيكي و قابليت برداشت از 

شود. در ارزيابي و كنترل بيولوژيكي به  اكوسيستم آبي، اهميت خصوصيات ژنتيكي ماهيان روشن مي

 يفي از معيارهاي جهاني و جغرافيايي قابل تفسير باشد. هاي اكولوژيكي نياز است كه در ط شاخص

) با استفاده از روش ريزماهواره، جمعيت ماهي سفيد را در رودخانه هاي تجن، 1389عبدالحي و همكاران (

جايگاه ريزماهواره اي بيشترين   8با استفاده از  آنانرود  ولمير مورد مطالعه قرار دادند.دشيرود، سفي

در رودخانه تجن بدست آوردند. در  )17/0( در رودخانه شيرود و كمترين آن را )97/0(را هتروزايگوسيتي 

) انجام گرفت، مقدار هتروزايگوسيتي اندازه گيري شده در ماهي سفيد 1388مطالعه ديگري كه توسط شجاعي (

) در مطالعه 2007ن (و همكارا Thaiبود.  52/0نگين آن ابدست امد كه مي 1تا  09/0حوزه جنوبي درياي خزر بين 
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بدست آوردند. همچنين  86/0تا  40/0تنوع ژنتيكي ماهي كپور معمولي در ويتنام، مقدار هتروزيگوسيتي را  بين 

LI  محاسبه كردند. 80/0تا  35/0و همكاران هتروزايگوسيتي را در ماهي كپور معمولي بين  

Zhao ) در ارزيابي تنوع ژنتيكي2005و همكاران ((Acipenser sinensis)  مقدار  ريز ماهوارهبا استفاده از روش ،

علت كمبود  . آناننمودنداندازه گيري   7و متوسط تعداد الل در هرلوكوس را  54/0هتروزيگوسيتي را 

كه قبل از ساخته بودندهتروزيگوسيتي را اندازه كوچك جمعيت موثر ندانسته اند زيرا نمونه ها مربوط به ماهياني 

 . در اين مطالعهجمعيت به اندازه كافي بزرگ بودجمع آوري شده بودند و ودخانه يانگ تسه شدن سد بر روي ر

وتقسيمات جمعيتي نسبت  Inbreeding) ( به وجود اللهاي صفر، تلاقي خويشاوندياحتمالا هموزايگوسيتي بالا را 

   دادند.

ميزان  )Abramis brama() در مطالعه جمعيتهاي  ايراني و آذري ماهي سيم 2007قاسمي و همكاران (

با متوسط تعداد الل  7/0و درجمعيت آذري  9/3با متوسط تعداد الل  35/0هتروزايگوسيتي را درجمعيتهاي ايراني 

گزارش كرده و پايين بودن هتروزايگوسيتي در جمعيتهاي ايراني را به استفاده از تعداد والدين كم در   4/7

) در مطالعه ساختار جمعيتي 2007و همكاران ( Kitanishi دادند.تكثيرمصنوعي و وجود اللهاي نول نسبت 

Oncorhynchus masou  الل    6-23با  66/0 – 73/0با استفاده ازروش مايكروستلايت   ميزان هتروزايگوسيتي را

 با استفاده ازروش Katsuwonus pelamis) در مطالعه تنوع ژنتيكي 2008و همكاران (  Menezesبرآورد نمودند. 

  الل  برآورد نمودند.  7-30با  53/0 –1ميزان هتروزايگوسيتي را 

واينبرگ مي باشد. رابطه اي كه پيش -از ديگر مواردي كه در اين بررسي مورد مطالعه قرار گرفته، تعادل هاردي

 -ديبيني هاي ژنوتيپي اخلاف را بر حسب فراوانيهاي گامتي (اللي) خزانه ژن والدين بيان مي كند، قانون هار

واينبرگ ناميده مي شود. همانگونه كه نتايج نشان داد كليه نمونه ها  به جز نمونه هاي گلستان و تجن در جايگاه 

LOC4   و نمونه هاي منطقه گيلان در جايگاهMFW2  05/0(ندواينبرگ را نشان داد –انحراف از تعادل هارديP<( .

اند داشته باشد. وجود جمعيت بزرگ با آميزش واينبرگ دلايل متعددي مي تو-انحراف از تعادل هاردي

)، عدم وجود فشار جهش و ميوز معمولي gene flow)،  عدم مهاجرت (selection)، عدم انتخاب(driftاتفاقي(

) انحراف از تعادل مشاهده شده 2008و همكاران (  Menezesلت تعادل  موثر مي باشند. ادربرقراري ح

را به وجود اللهاي نول و اشتباهات الل خواني و بالا بودن هتروزايگوسيتي در  Katsuwonus pelamisدرجمعيتهاي  

) ) انحراف از تعادل مشاهده شده درمطالعه 2007و همكاران ( Kitanishiلوكوسهاي ميكروساتلايتي نسبت دادند. 

) 2005درسال ( و همكاران Zhaoرا به خطاي نمونه برداري نسبت دادند.  Oncorhynchus masouساختار جمعيتي 

واينبرگ را به وجود اللهاي  -نيز انحراف از تعادل هاردي (Acipenser sinensis)در ارزيابي تنوع ژنتيكي 

 نسبت دادند. Inbreeding)و تلاقي خويشاوندي( null)صفر(

 Dahle ) در بررسي تركيب ذخاير 2006و همكاران (Gadus morhua ه واينبرگ را ب -انحراف در تعادل هاردي

ها  هاي نول، رانش ژنتيكي، انتخاب، مخلوط شدن و غير كافي بودن نمونه علت افزايش هوموزايگوسيتي، آلل
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 -انحراف از تعادل هاردي (Esox lucius)) در بررسي جمعيت اردك ماهي2005و همكاران (   Birgtteداند.   مي

. ايشان اين انحراف از تعادل را >P<01/0 (P , 05/0% جمعيتها به ازاي كل جايگاهها مشاهده كرد(10واينبرگ در

 به اندازه كوچك جمعيت ناشي از حوادث بعد از عصر يخبندان نسبت دادند.

مهاجرت همسو با حوادث تاريخي  ، جريان ژني وساختار ژنتيكي جمعيتها به طور قابل ملاحظه اي بسته به رانش

نوع ژنتيكي بالاتر و تمايز ژنتيكي پايين تري را نسبت به در بين آبريان، ماهيان دريايي ت تغييرمي كند.بلند مدت 

ماهيان آب شيرين نشان مي دهند در حالي كه ماهيان آب شيرين تنوع ژنتيكي پايين و تمايزژنتيكي بالاتري را 

نسبت به ماهيان دريايي نشان ميدهند. اين تمايز به اندازه بزرگ جمعيت موثر و پتانسيل بالاي جريان ژني 

هاي دريايي و اندازه كوچك جمعيت موثر و جريان ژني محدود در جمعيتهاي آب شيرين نسبت داده درمحيط

 .(Brigtte et al., 2005)مي شود

در برآورد ساختار ژنتيكي جمعيت بايد از افراد متعلق به يك نسل نمونه برداري كرد. معمولا موجوداتي كه  

ي هستند بنابراين اطلاعات ژنتيك جمعيت، اغلب افراد را از دوره زندگي طولاني دارند داراي هم پوشاني نسل

گيرد راه ساده براي فقدان  كند. وقتي نمونه برداري در بيش از يك زمان صورت مي هاي مختلف بررسي مي نسل

اما هيچ يك  ، مدلهاي مختلفي براي جهش پيشنهاد شده استهاست.  ساختار ژنتيكي موقتي تست تمايز بين نمونه

به طور معمول در  FSTو  RSTنيستند.  جايگاه ريزماهواره هاهاي ارائه شده به طور كامل مناسب براي  از مدل

شوند و هر يك مستقيما و يا از ميان ارتباط  توصيف تمايز جمعيت در سطوح مختلف ساختار ژنتيكي استفاده مي

از ماهيان نگهداري دامنه وسيعي از با تعداد مهاجرت موثر برآورد كننده تمايز هستند. هدف اصلي در حفاظت 

شود كه تغيير پذيري ژنتيكي موجود از دست  ها هنگامي حفظ مي تنوع ژنتيكي است. سازگاري و بقاي گونه

هاي  نمونه) بين 023/0( FSTدر اين بررسي نتايج نشان داده كه حداكثر ). Meffe and Carool, 1997نرود (

بر اساس آناليز انجام شده اختلاف بين نمونه هاي گلستان با گيلان،  گرگانرود با سفيدرود و تجن مي باشد.

. علاوه بر اين )>05/0P(گلستان با سفيدرود، گلستان با تجن، مازندران با سفيدرود و  گيلان با تجن معني دار بود 

 1ت ها درصد و بين جمعي 77درصد، داخل افراد  22طبق محاسبات انجام شده اختلاف بين افراد هر منطقه 

در نمونه هاي مورد مطالعه، وجود جريانهاي ژني بين مناطق  FSTدرصد بوده است. يكي از دلايل مقدار پائين 

  نمونه برداري شده، مي باشد.  

اختلاف معني داري را با مختلف مناطق  ماهي سفيد نمونه هايبين  FSTدر مطالعه شجاعي و همكاران (...) مقدار 

تفاوت آنها كه حاكي از وجود جمعيتهاي متفاوت اين گونه در جنوب درياي خزر و ) >P 01/0(هم نشان دادند 

پاييزه تالاب نژاد بين نمونه هاي رودخانه كورا و FST) .=/182. بيشترين اختلاف ژنتيكي (استجمعيت كورا  با 

و كمترين  017/0يد را براي نمونه هاي ماهي سف FST) حداكثر 1389عبدالحي و همكاران (انزلي به دست آمد . 

 Sokey (Oncorhinchus nerka)درتعيين جمعيتي افراد  )2002و همكاران (  Beacham بدست آوردند. 007/0آن را 

salmon   ميزانFST  افراد 96% از افرادمورد بررسي در درياچه ها به يك درياچه و 89تخمين زدند و  06/0را %
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) در بررسي ساختار 2006و همكاران ( Charrierرودخانه تعلق داشتند. مورد بررسي در رودخانه ها  به يكي از دو 

و فاصله جغرافيايي را مشاهده نكردند و ساختار FST ارتباط مثبتي ميان مقدار Pollachius pollachiusژنتيكي 

  ژنتيكي ضعيف اين ماهي را نشان دهنده جريان ژني بالا بين مولدين اعلام كردند.

ني و ذخاير ژنتيكي از اهميت بالائي برخوردار مي باشد. نتايج بررسي ها نشان داده كه بطور كلي حفظ تنوع ژ

متاسفانه در حال حاضر تنوع ژنتيكي ماهي سفيد در حد پائين مي باشد كه اين كاهش مي تواند اثرات منفي بر 

دهد. اگر شرايط  ش ميوجود تنوع ژنوتيپي، شانس بقاي جمعيت را افزايذخاير اين گونه ارزشمند داشته باشد. 

يابند.  هاي ناسازگار كاهش مي شوند و ژنوتيپ هاي سازگار با شرايط جديد حفظ مي محيط تغيير كند، ژنوتيپ

شود كه حداقل بعضي از افراد جمعيت در برابر تغيير شرايط محيط زنده بمانند.  بنابراين، تنوع ژنوتيپي باعث مي

هاي سازگارتر  شود تا فراواني ژنوتيپ نش افراد سازگارتر سبب ميولي از سوي ديگر، انتخاب طبيعي با گزي

  افزايش يابد. 
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  ماهي كلمه -4

  روش كار-1-4
  نمونه برداري-1-1-4

(دريا) از سواحل گيلان (محدوده انزلي)، سواحل مازندران  نمونه برداري از ماهي كلمه با استفاده از تورپره

). 3-1دوده گميشان) و خليج گرگان جمع آوري گرديده است(شكل (محدوده امير آباد)، سواحل گلستان (مح

نمونه جمع آوري  40نمونه و خليج گرگان نيز  40عدد بوده كه از سواحل هر استان  160تعدادكل نمونه ها 

به آزمايشگاه  DNAگرديد. تمامي نمونه ها پس از صيد، باله دمي ماهي در الكل مطلق تثبيت و جهت استخراج 

 لكولي پژوهشكده اكولوژي درياي خزر منتقل شده است. ژنتيك مو

 

  
  : موقعيت محل هاي نمونه برداري از ماهي كلمه در حوضه جنوبي درياي خزر3-1شكل

  

  

  PCRو واكنش DNA استخراج  -2-1-4

ابتدا نياز  PCR(فصل دوم) انجام شد. براي انجام واكنش  2-1-2مطابق روش ذكر شده در بند   DNAاستخراج 

جفت پرايمر مربوط به جايگاه هاي مختلف ريزماهواره استفاده  7طراحي پرايمر مي باشد. در اين بررسي از  به

  ).3-1شد(جدول
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  براي ماهي كلمه ريزماهوارهپرايمرهاي مورد استفاده درجايگاههاي مختلف  مشخصات 3-1جدول
Locus Primer sequence Annealing 

temp/ (°C) 

Size 

(bp) 

Accession 

No/ 

Reference 

Ca1,2 F: AAGACGATGCTGGATGTTTAC 
R: CTATAGCTTATCCCGGCAGTA 

51 104-132 AF277573 Dimsoski et al., 
2000 

Ca3,4 F: GGACAGTGAGGGACGCAGAC 
R: TCTAGCCCCCAAATTTTACGG 

60 208-272 AF277574 Dimsoski et al., 
2000 

Ca5,6 F: TTGAGTGGATGGTGCTTGTA 
R: 
GCATTGCCAAAAGTTACCTAA 

55 148-172 AF277575 Dimsoski et al., 
2000 

Ca7,8 F: GTGAAGCATGGCATAGCACA 
R: 
CAGGAAAGTGCCAGCATACAC 

57 128-160 AF277576 Dimsoski et al., 
2000 

Lco3 F: GCAGGAGCGAAACCATAAAT 
R: AAACAGGCAGGACACAAAGG 

58 256-284 AY318779 Turner et al., 
2004 

Lco5 F: TTA CAC AGC CAA GAC TAT 
GT 
R: CAA GTG ATT TTG CTT ACT 
GC 

57 104-128 AY318776 Turner et al., 
2004 

MFW

2 

F: CACACCGGGCTACTGCAGAG 
R: GTGCAGTGCAGGCAGTTTGC 

57 208-224 EF144125 Crooijmans et 
al., 1997 

 
، Taq DNA polymeraseواحد آنزيم  µM200 ،1با غلظت  PCR )X10 ،(dNTPبافر  µl5با استفاده از  PCRواكنش 

MgCl2  با غلظتmM5/2 ،50  تاng100 DNA اي كه حجم نهايي محلول واكنش به  هدف و آب مقطر به اندازه

µl20 1درجه سانتيگراد بمدت  94واسرشته كردن  برنامه دستگاه ترمال سايكلر بترتيب:  .برسد، انجام شد 

درجه  72بسط پرايمر ثانيه و 30انتيگراد در جايگاه هاي مختلف بمدت درجه س 60تا  55دقيقه،الحاق پرايمر

و  pb 50با استفاده از ماركر  PCRچرخه بوده است. كميت و كيفيت محصول  30دقيقه براي  1سانتيگراد بمدت 

     .درصد و رنگ آميزي نيترات نقره مشاهده و مورد بررسي قرار گرفت 6الكتروفورز ژل پلي اكريل آميد 

  
     آناليز آماري -3-1-4

 فراواني آللي، هتروزايگوسيتي مورد انتظار و مشاهده شده، تعداد آللهاي واقعي و تعداد آللهاي موثر در جايگاه

 -تعادل هاردي,  Nei (1972)بر اساس هاي ميكروستلايتي، شاخص شانون، ماتريس شباهت و فاصله ژنتيكي

χواينبرگ بر اساس 
گروه يا  3 منطقه و 4، تنوع ژنتيكي بر اساس سلسله مراتب جمعيتي ، جريان ژني FST مقدار، 2

 Geneدر نرم افزار  01/0درسطح احتمال  AMOVA) بر اساس تست مازندران و گلستان، گيلان ناحيهناحيه (شامل 

Alex version 6 گرديد محاسبه .(Peakall and Smouse, 2005).  

 MEGAنرم افزار  با استفاده از  Neighbor-joiningروش ه بيكي فاصله ژنتدرخت موضع شناسي تكاملي بر اساس 

version 4 ترسيم گرديد (Tamura et al., 2007).  
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  نتايج -2-4

استخراج  DNAهاي ماهي كلمه انجام شد. كميت وكيفيت  به روش استات سديم در تمامي نمونه DNA استخراج 

يوفتومتر مورد ارزيابي قرار گرفت كه نتايج آن به شرح ذيل % و دستگاه ب1شده به دو روش استفاده از ژل آگارز 

  باشد. مي

بر روي ژل آگارز (يك درصد) و مشاهده تيزي و شدت باندهاي توليد  DNAبررسي شدت وضوح باندهاي 

استخراج شده از باله ماهي كلمه از كيفيت و كميت مناسبي براي استفاده در    DNAشده نشان داد كه 

 ،در ماهي كلمه بررسي شده ريزماهواره جايگاه 7مي . همچنين تماباشد برخوردار مي PCRهاي  آزمايش

آورده شده است. همانگونه كه جدول  3-8الي  3-2و شكل هاي  3-2كه جزئيات آن در جدول  همورف بود پلي

-3ين جدول مي باشد. همچن  SYP5و كمترين آلل در جايگاه  SYP4نشان مي دهد بيشترين تعداد الل در جايگاه 

  فراواني هر يك از آللها را در مناطق مختلف نشان مي دهد. 3
 

  كلمهدر ماهي  ريزماهوارهخصوصيات و نتايج بدست آمده از بررسي جايگاههاي  3-2جدول 

 تعداد آلل  )pbمحداده آللي( تعداد چرخه C°دماي اتصال  جايگاه

CA1,2 51  30  132-112  6  
CA3,4  60  30 272-208  9  
CA5,6  55  30 172-148  7  
CA7,8  57  30 160-128  8  
LCO3 58  30 284-256  6  
LCO5  57  30 128-104  6  
MFW2  60  30 224-208  5  

 
 

  فرواني آللها در جايگاه ها و مناطق مختلف نمونه برداري ماهي كلمه 3-3جدول 

  خليج گرگان  گلستان  مازندران  گيلان  آلل  جايگاه

CA1,2 

112 0/24 0/25 0/25 0/15 
116 0/29 0/33 0/31 0/21 
120 0/25 0/15 0/13 0/21 
124 0/00 0/00 0/06 0/13 
128 0/19 0/18 0/13 0/16 
132 0/04 0/10 0/13 0/14 

CA3,4 

208 0/01 0/21 0/15 0/16 
212 0/13 0/26 0/21 0/21 
216 0/14 0/05 0/06 0/05 
220 0/13 0/11 0/15 0/13 
228 0/13 0/11 0/15 0/13 
248 0/08 0/06 0/06 0/09 
260 0/16 0/06 0/08 0/08 
264 0/08 0/06 0/06 0/09 
272 0/16 0/06 0/08 0/08 

CA5,6 148 0/13 0/08 0/05 0/04 
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  خليج گرگان  گلستان  مازندران  گيلان  آلل  جايگاه

152 0/41 0/19 0/20 0/23 
156 0/08 0/00 0/00 0/00 
160 0/29 0/11 0/15 0/14 
164 0/05 0/21 0/18 0/16 
168 0/05 0/31 0/30 0/30 
172 0/00 0/10 0/13 0/14 

CA7,8 

128 0/06 0/00 0/00 0/00 
132 0/08 0/18 0/26 0/21 
136 0/21 0/18 0/26 0/21 
140 0/18 0/33 0/24 0/29 
144 0/18 0/33 0/24 0/29 
148 0/08 0/00 0/00 0/00 
156 0/11 0/00 0/00 0/00 
160 0/11 0/00 0/00 0/00 

LCO3 

256 0/15 0/10 0/11 0/16 
268 0/04 0/00 0/00 0/03 
272 0/38 0/45 0/35 0/20 
276 0/00 0/00 0/15 0/24 
280 0/26 0/28 0/25 0/21 
284 0/18 0/18 0/14 0/16 

LCO5 

104 0/21 0/21 0/20 0/20 
108 0/04 0/00 0/00 0/00 
116 0/21 0/19 0/23 0/19 
120 0/28 0/30 0/25 0/20 
124 0/26 0/30 0/29 0/28 
128 0/00 0/00 0/04 0/14 

MW4 

208 0/46 0/51 0/31 0/18 
212 0/15 0/14 0/18 0/28 
216 0/24 0/28 0/19 0/23 
220 0/09 0/04 0/16 0/16 
224 0/06 0/04 0/16 0/16 

  

 
  مربوط به نمونه هاي  CA1,2 ايمراستفاده از پر با DNAو آرايش باندهاي  PCRمحصول  -3- 2شكل 

  %8آميد  اكريل پلي ژل ماهي كلمه بر روي 
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  مربوط به نمونه هاي CA3,4 استفاده از پرايمر با DNAو آرايش باندهاي  PCRمحصول  -3- 3شكل 

  %8آميد  اكريل پلي ژل ماهي كلمه بر روي  

  
 

  
  مربوط به نمونه هاي  CA5,6 رايمراستفاده از پ با DNAو آرايش باندهاي  PCRمحصول  -3- 4شكل 

  %8آميد  اكريل پلي ژل ماهي كلمه بر روي 

  

 
  

  مربوط به نمونه هاي  CA7,8 استفاده از پرايمر با DNAو آرايش باندهاي  PCRمحصول  -3- 5شكل 

  %8آميد  اكريل پلي ژل ماهي كلمه بر روي 
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  مربوط به نمونه هاي  LCO3 پرايمراستفاده از  با DNAو آرايش باندهاي  PCRمحصول  -3- 6شكل 

  %8آميد  اكريل پلي ژل ماهي كلمه بر روي 

 

 
 مربوط به نمونه هاي  LCO5 استفاده از پرايمر با DNAو آرايش باندهاي  PCRمحصول  -3- 7شكل 

  %8آميد  اكريل پلي ژل كلمه بر روي  ماهي

  
 

 
  مربوط به نمونه هاي  MFW2 رايمراستفاده از پ با DNAو آرايش باندهاي  PCRمحصول  -3- 8شكل 

 %8آميد  اكريل پلي ژل ماهي كلمه بر روي 

  

  موثرو  هاي واقعيآلل-1-2-4

 هاي نمونه به مربوط CA3,4  جايگاه در  واقعي الل تعداد نشان مي دهد، بيشترين 3-4همانگونه كه جدول 

 .باشد آلل) مي 4(  CA7,8جايگاه   در آن كمترين و آلل) بوده  9(و خليج گرگان گرگانرود  ،مازندران، گيلان

   جايگاه در آن مقدار كمترين و خليج گرگان هاي درنمونه CA3,4 جايگاه در)  الل 58/7(موثر الل تعداد بيشترين

MWF2 در 14/6بيشترين ميانگين تعداد آلل هاي واقعي ( .بوده است) الل 78/2( مازندران هاي نمونه  به مربوط (

) 87/4ضمن اينكه بيشترين آلل موثر (  .مشاهده شده است مازندران) در 29/5و كمترين آن (نمونه هاي گيلان 



 ھای تحقيقاتی گزارش نھايی طرح  / ٣٤

قابل ذكر است كه ميانگين تعداد آلل هاي واقعي و  .بود مازندران) در 13/4و كمترين آن ( گلستاندر نمونه هاي 

  .بوده است 76/4±25/0و  75/5±30/0موثر در بين تمامي نمونه ها بترتيب 

 
 

 كلمه) جايگاه هاي  بررسي شده در ماهي  NE) وموثر ( NAتعداد الل واقعي( 3-4لجدو

  خليج گرگان  گلستان  مازندران  گيلان  جايگاه

 NA NE  NA NE  NA NE  NA NE  
CA1,2 5/00 4/20 5/00 4/32 6/00 4/74 6/00 5/76 
CA3,4  9/00 7/69 9/00 6/35 9/00 7/37 9/00 7/58 
CA5,6  6/00 3/58 6/00 4/85 6/00 4/97 6/00 4/85 
CA7,8  8/00 6/81 4/00 3/67 4/00 3/99 4/00 3/91 
LCo3  5/00 3/79 4/00 3/14 5/00 4/18 6/00 5/13 
LOC5 5/00 4/23 4/00 3/84 5/00 4/22 5/00 4/77 
MFW2  5/00 3/29 5/00 2/78 5/00 4/62 5/00 4/77 
  25/5  86/5  87/4  71/5  13/4  29/5  80/4  14/6 ميانگين

SE 63/0  65/0  68/0  45/0  61/0  44/0  59/0  44/0  

  
  تنوع ژنتيكي-2-2-4

در  CA3,4  جايگاه در  )67/0مقدار هتروزايگوسيتي مشاهده شده ( نشان مي دهد، بيشترين 3-5همانگونه كه جدول 

مقدار  ترينبيش .بوده استدر مازندران ) MEF2 )44/0 جايگاه در آن كمترينو  نمونه هاي گيلان و خليج گرگان

   جايگاه در آن مقدار كمترين و خليج گرگان هاي درنمونه CA3,4 جايگاه در)  82/0(هتروزايگوسيتي مورد انتظار

MWF2 بيشترين ميانگين مقدار هتروزايگوسيتي مشاهده شده  . بوده است) 50/0(مازندران هاي نمونه  به مربوط

ضمن اينكه بيشترين  .مشاهده شده است مازندران) در 54/0ن (و كمترين آ خليج گرگان) در بين نمونه هاي 60/0(

قابل ذكر  .بود مازندران) در 72/0و كمترين آن ( خليج گرگان) در نمونه هاي 74/0هتروزايگوسيتي مورد انتظار ( 

و  58/0±18/0است كه ميانگين مقدار هتروزايگوسيتي مشاهده شده و مورد انتظار در بين تمامي نمونه ها بترتيب 

 در و برداري نمونه اكثر مناطق در كه دهد مي نشان هتروزيگوسيتي افت ضرايب محاسبه .بوده است 01/0±73/0

 .دارد وجود مشاهده شده نسبت به هتروزايگوسيتي قابل انتظار هتروزيگوسيتي كاهش  جايگاهها تمامي

         

  براي جايگاه هاي مورد   (HE)تظارومورد ان  (HO)مقادير هتروزيگوسيتي مشاهده شده - 3-5جدول 

  كلمهبررسي در ماهي 

  خليج گرگان  گلستان  مازندران  گيلان  جايگاه

 HO HE  HO HE  HO HE  HO HE  
CA1,2 0/56 0/75 0/57 78/0  0/59 77/0  0/63 79/0  

CA3,4  0/67 80/0  0/64 80/0  0/66 81/0  0/67 82/0  

CA5,6  0/52 0/73 0/59 79/0  0/60 79/0  0/59 0/75 

CA7,8  0/65 81/0  0/53 75/0  0/55 71/0  0/54 75/0  
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  خليج گرگان  گلستان  مازندران  گيلان  جايگاه

LCo3  0/54 0/63 0/48 0/55 0/56 0/50 0/61 0/58 

LOC5 0/56 0/78 0/54 0/78 0/56 0/78 0/59 0/73 

MFW2  0/50 0/63 0/44 0/50 0/58 0/70 0/59 0/73 

 74/0  60/0 74/0  57/0 72/0  54/0 73/0  57/0 ميانگين

SE 02/0  03/0 03/0  05/0 01/0  04/0 01/0  03/0 

  
  واينبرگ –تعادل هاردي -3-2-4

 2χمورد بررسي وجايگاههاي مختلف از آزمون  مناطقبه منظور بررسي تعادل هاردي واينبرگ در تمامي  

انحراف از تعادل   LOC3نتايج نشان داد كه كليه نمونه ها  به جز نمونه هاي گلستان در جايگاه  .شد استفاده

   .)3-6(جدول   ندرا نشان داد )>05/0Pينبرگ (وا –هاردي

  
  نمونه برداري ماهي سفيد مختلف مناطقواينبرگ در  - بررسي تعادل هاردي  3-6جدول 

 CA1,2  CA3,4  CA5,6  CA7,8  LOC3 LOC5 MFW2    منطقه

لان
گي

  

2χ  41/74  00/280  00/160  00/200  33/57  35/135  50/71  

Pro/  00/0  00/0  00/0  00/0  00/0  00/0  00/0  

Sig,  ***  *** *** *** *** *** *** 

ان
در
ازن
م

  

2χ  63/93  78/251  00/120  00/120  50/47  14/111  84/15  

Pro/  001/0  00/0  00/0  00/0  00/0  00/0  001/0  

Sig,  *** *** *** *** *** *** ***  
ان
ست
گل

  
2χ  00/112  83/246  00/120  00/120  83/3  60/111  72/89  

Pro/  00/0  00/0  00/0  00/0  11/0  00/0  03/0  

Sig,  *** *** *** *** ns *** * 

ان
رگ
 گ
يج
خل

  

2χ  80/148  51/249  20/104  00/120  02/57  16/81  68/24  

Pro/  00/0  00/0  00/0  00/0  00/0  00/0  02/0  

Sig,  *** *** *** *** *** *** * 

ns=not significant, * P<0/05, ** P<0/01, *** P<0/001 
  

  ) FSTه و شباهت ژنتيكي ، تمايز ژنتيكي ( فاصل-4-2-4

 3-7 جدول در و شده ) محاسبهNei (1972) ژنتيكي فاصله معيار از استفاده با ژنتيكي شباهت و فواصل ماتريس

نمونه هاي خليج گرگان بين  )21/0( ژنتيكي فاصله بيشترين شود مي ملاحظه جدول در همانطوريكه .است آمده

مشاهده شده  خليج گرگانو  گلستانبين نمونه هاي ) 04/0( ژنتيكي فاصله كمترين نهمچني مي باشد. و گيلان

  است. بيشترين و كمترين شباهت ژنتيكي دقيقا برعكس فاصله ژنتيكي مي باشد.
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(اعداد بالاي قطر  كلمهي ماهي ربردا و شباهت ژنتيكي برحسب مناطق مختلف نمونه فاصلهيس ماتر 3-7جدول

  باشد) قطر مربوط به فاصله ژنتيكي مي پائينكي و مربوط به شباهت ژنتي

  خليج گرگان  گلستان  مازندران  گيلان  

88/0 0/00  گيلان  87/0  81/0  

89/0  0/00 0/05  مازندران  

95/0 0/00 0/05 0/06  گلستان  

 0/00 0/04 0/12 0/21  خليج گرگان

  

 .گردد مي استفاده FST فاكتور زا ژنتيكي ساختار مختلف سطوح در جمعيت تمايز توصيف در معمول بطور

كه داراي  خليج گرگانبا گيلان هاي  نمونه) بين 04/0حداكثر آن ( دهد كه نشان مي FSTنتايج بدست آمده از 

با  خليج گرگانهاي  نمونه) بين 001/0( FSTشود. حداقل  مشاهده مي ،) است6/9كمترين ميزان جريان ژني (

). بر اساس 3-9و  3-8مشاهده شده است (جدول  ،) است63/43ان ژني (گلستان كه داراي بيشترين ميزان جري

معني دار خليج گرگان با  گيلان، مازندرانبا  گيلانآناليز انجام شده اختلاف بين نمونه هاي گلستان با گيلان، 

   .)>05/0P(بود 

  
 ماتريكس پائين (اعداد كلمهماهي  نمونه برداري نواحي مختلفمحاسبه شده براي   FSTميزان  3-8جدول

  )بار تكرار 99مقادير احتمال بر اساس  بالااعداد و  AMOVA تستبر اساس  FSTميزان 

  خليج گرگان  گلستان  مازندران  گيلان  

01/0 0/00  گيلان  01/0  01/0  

028/0  مازندران  0/00 08/0  05/0  

026/0  گلستان  006/0  00/0  37/0  

039/0  خليج گرگان  025/0  001/0  0/00 

  

 ماهي كلمه نمونه برداري نواحي مختلفمحاسبه شده براي   Nmميزان  3-8جدول

  خليج گرگان  گلستان  مازندران  گيلان  

 9/61 13/69 13/66 0/00  گيلان

 13/68 28/84 0/00   مازندران

 43/63 0/00    گلستان

 0/00     خليج گرگان

 

منطقه مورد بررسي بر  4ه هاي ماهي سفيد در علاوه بر آناليزهاي آماري انجام شده، نمودارهاي شجره اي نمون

). بر طبق دندروگرام فاصله ژنتيكي 3-9رسم شد (شكل Neighbor-joiningو به روش   Neiاساس فاصله ژنتيكي 

از مناطق مختلف،  به سه شاخه تقسيم  كلمههاي جمع آوري شده ماهي  نمونه تمام معيارهاي بكار رفته حاصل از
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، شاخه دوم شامل نمونه هاي مازندران و شاخه سوم نمونه گلستان و خليج گرگانه هاي شدند، شاخه  اول نمون

  . هاي گيلان در آن جاي گرفته است

  
  رسم شده است .N.Jكه بر اساس روش  كلمهنمودار شجره اي نمونه هاي ماهي  3-9شكل

 

  بحث و نتيجه گيري-3-4

رهاي اكولوژيكي نياز دارد كه در طيفي از معيارهاي ارزيابي و كنترل اكولوژي اكوسيستمهاي آبي، به نشانگ

جهاني و جغرافيايي قابل تفسير باشد. تنوع ژنتيكي بعنوان شاخص شرايط اكوسيستم و قابليت برداشت منابع آبي 

ها و  زير گونه ،ها شناسايي گونه.  (Zhou et al., 2004)مي باشد كه روشهاي ژنتيك جمعيت قابل بررسي مي باشد

ي آبزيان از اهميت زيادي برخوردار است چرا كه علاوه بر مديريت صحيح و بهره برداري مناسب جمعيتها

بازسازي ذخاير و همچنين , ها يا جمعيتهاي پر ارزش هاي اصولي جهت حفاظت از گونه موجب اجراي برنامه

از رداشت پايدار . هدف مديريت شيلاتي، ماكزيمم بايجاد تنوع در تكثير و پرورش اين موجودات خواهد شد

باشد. از جمله  مي گونه ها و جمعيت هاباشدكه دستيابي به اين هدف نيازمند آگاهي از ذخاير  ذخاير ماهيان مي

ها و پلي مورفيسم در بين  هاي نوكلئوتيدي، تشخيص جمعيت هاي مولكولي رايج در تعيين تفاوت تكنيك

ايده آل بايد داراي جايگاههايي با تغيير پذيري بالا، قابليت است. يك نشانگر  ريزماهواره هاها استفاده از  جمعيت

ها اين  هاي همبارز بوده و به طور يكنواخت در سراسر ژنوم پخش شده باشد. ريز ماهواره رتبه دهي و آلل

خصوصيات را يك جا دارند و همين باعث شده تا در اين مطالعه از اين نشانگر استفاده شود. به علاوه سادگي 

  مي باشد.، هزينه نسبتاً كم، فراواني و توزيع در سراسر ژنوم و چند شكلي بالا، از ديگر مزاياي اين نشانگر تكنيك

ريزماهواره اي استفاده شد كه تمام آنها پلي مورف بودند. نتايج جفت پرايمر  7از  3-4در اين مطالعه طبق جدول 

مازندران، گيلان، گرگانرود و خليج  هاي نمونه به مربوط واقعي الل تعداد بدست آمده نشان داده كه بيشترين

 و خليج گرگان هاي درنمونه)  الل 58/7(موثر الل آلل بوده، ضمن اينكه حداكثر 4 آن آلل) وكمترين 9گرگان (

بوده است. علاوه بر اين ميانگين تعداد آلل هاي واقعي و موثر در بين تمامي ) الل 78/2( مازندران در حداقل آن

بود. تعداد آللهاي واقعي همان تعداد آللهاي مشاهده شده براي يك  76/4±25/0و  75/5±30/0ا بترتيب نمونه ه

جايگاه در يك جمعيت مي باشد. از آنجاييكه اين معيار اغلب به شدت تحت تاثير اندازه نمونه قرار مي گيرد، 

  د با احتياط صورت گيرد. مقايسه بين جمعيت هايي كه تعداد نمونه هاي آنها متفاوت مي باشد، باي
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Fتعداد آللهاي موثر برابر 

1

نسبت هموزيگوت ها بوده و به عبارتي نسبت هموزيگوت ها معادل  Fمي باشد كه  

عكس تعداد آللهاي موثر براي يك لوكوس در يك جمعيت خواهد بود. چون آللها فراواني يكساني ندارند، 

  د آلل واقعي كمتر است. تعداد آلل موثر از تعدا

ها دارد  هترزايگوسيتي شاخصي براي ارزيابي تنوع ژنتيكي است و اهميت زيادي درمطالعه ساختار جمعيت گونه

زيرا تامين كننده طيف وسيعي از ژنوتيپ به عنوان پاسخي به سازش پذيري در شرايط متغير محيطي است و 

ري و مقاومت در برابر بيماري را تحت تاثير قرار مي دهد. بسياري از خصوصيات مهم اقتصادي مثل رشد، بارو

هاي همخون هستند بنابر اين براي  گيري هموزايگوسيتي در جفتگيري ها شاخص حساسي در اندازه ميكروستلايت

  ).Alarcon et al., 2004باشند ( ها مناسب مي تشخيص تمايز كم بين جمعيت

مناطق نمونه برداري در جايگاههاي هفت گانه بين  بين ده شدهدامنه هتروزيگوسيتي مشاهدر مطالعه حاضر  

مناطق نمونه برداري در  دامنه هتروزيگوسيتي مورد انتظار بينهمچنين  بود. 58/0با ميانگين  67/0-44/0

بود. در اين بررسي در تمامي مناطق نمونه برداري شده و  73/0با ميانگين  72/0-74/0 جايگاههاي هفت گانه بين

تر بود. كاهش  مامي جايگاه ها هتروزايگوسيتي مشاهده شده نسبت به هتروزايگوسيتي قابل انتظار پاييندر ت

هتروزايگوسيتي مشاهده شده نسبت به هتروزايگوسيتي قابل انتظار نشان دهنده كاهش در تغيير پذيري ژنتيكي در 

هاي زيست محيطي, تخريب  , استرسها است. از علل اصلي آن تنگناهاي ژنتيكي بر اثر صيد بي رويه نمونه

باشدكه با گذشت زمان  هاي خويشاوندي مي وآميزش هاي طبيعي, كاهش توليد مثل در محيط طبيعي زيستگاه

استفاده از ) با 1389( ريحانيمطالعه اي كه در  شود. موجب كاهش آلل و كاهش هتروزايگوسيتي در ذخاير مي

اندازه گيري ) را در در مناطق مختلف 7/0( ، سطح بالايي از تنوع اددانجام  ماهي كلمه بر روي ريزماهواره ها

) 2013( و همكاران Laloei .بود 85/4و  25/7تعداد آللهاي مشاهده شده و موثر به ترتيب در اين بررسي . نمودند

 92/0تا  20/0در مطالعه اي بر روي ماهي كپور معمولي درياي خزر ميانگين هتروزايگوسيتي قابل انتظار را بين 

 ژنتيكي تنوع بررسي در) 2005( همكاران و Cui  بدست آمد. 25/12تا  26/1محاسبه نموده و تعداد آلل موثر نيز 

T. rubripes و T. pseudommus از را جمعيت سه توانستند مايكروساتلايت لوكوس 9 از استفاده با چين سواحل در 

 تنوع شاخص, بود 947/0 تا 646/0 لوكوس 9 اين در ژنتيكي تنوع شاخص دامنه. نمايند تفكيك يكديگر

 ديده وحشي جمعيتهاي با مقايسه در پرورشي جمعيتهاي بين داري معني كاهش كه دهد مي نشان ژنتيكي

 ذخاير انتقال و مصنوعي و طبيعي انتخاب ژنتيكي، تنگناهاي اثر ژنتيكي، رانش جمله از زيادي دلايل. شود مي

  .است شده ذكر پرورشي جمعيتهاي رد ژنتيكي تنوع كاهش براي

بررسي، كليه نمونه ها  به جز نمونه هاي گلستان  مورد مختلف مناطق در واينبرگ -هاردي  تعادل اين مطالعه در

 2006و همكاران در سال  05/0P<( .Dahle(ندرا نشان داد واينبرگ  –انحراف از تعادل هاردي  LOC3در جايگاه 

را به علت افزايش هوموزايگوس،  واينبرگ -تعادل هارديانحراف در  Gadus morhuaتركيب ذخاير در بررسي 

و همكاران در  Lucentiniداند.  ها مي هاي نول، رانش ژنتيكي، انتخاب، مخلوط شدن و غير كافي بودن نمونه آلل
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ارسايي را وجود جهش هاي محلي در پرايمرها كه موجب ن واينبرگ -تعادل هارديعلت انحراف از  2006سال 

در توليدات تكثيرشده و موجب طبقه بندي نادرست هتروزايگوتها همانند هوموزايگوتها مي شود اعلام كردند. 

ي يا ورآبرون زاد به علت واينبرگ را  -هاردي  انحراف از تعادل 1997و همكاران در سال  Ricoعلاوه بر اين 

ثر مناطقي كه ميزان هتروزايگوسيتي مشاهده شده در اك حاضر بررسي در آميزش غير خويشاوندي اعلام نمودند.

توند  مشاهده شد. چنين نتيجه اي مي واينبرگ -هاردي  تعادل تر از هتروزايگوسيتي مورد انتظار بود عدم پايين

ها را جايگزين  هاي نول باشد كه هوموزايگوس ناشي از روش رتبه دهي به باندهاي فريب دهنده يا وجود آلل

هاي نول در ماهيان پديده اي معمول است. وجود عدم تعادل همراه با  كند. در واقع وجود آلل يها م هتروزايگوس

هتروزايگوسيتي بالا نشان دهنده وجود ساختار زير جمعيت در منطقه نمونه برداري مي باشد. فقدان كامل 

هاي زماني متفاوت مي  دودهواينبرگ در اين مطالعه شايد به علت نمونه برداري در مح –هاردي  انحراف از تعادل

  شود. هاي نول است كه در بسياري از مطالعات ميكروستلايت گزارش مي باشد اما مهمترين دليل وجود آلل

ها، مهاجرت ماهيان مولد در بين مناطق نمونه  ها، كافي نبودن نمونه همچنين رانش ژنتيكي، مخلوط شدن جمعيت

هاي محلي در جايگاههاي ميكروستلايتي كه موجب نارسايي  هاي خويشاوندي و وجود جهش برداري، آميزش

توان از  شود را مي در توليدات تكثير شده و موجب طبقه بندي نادرست هتروزايگوتها همانند هوموزايگوتها مي

 اعلام كرد. واينبرگ -هاردي  دلايل عدم تعادل

نتايج مي باشد.  FSTگيرد، شاخص از ديگر شاخص هائي كه در بررسي تنوع ژنتيكي مورد استفاده قرار مي 

) 001/0( FSTگيلان با خليج گرگان وحداقل هاي  نمونه) بين 04/0حداكثر آن ( كه دادهنشان  FSTبدست آمده از 

خليج گرگان با گلستان است. بر اساس آناليز انجام شده اختلاف بين نمونه هاي گلستان با گيلان، هاي  نمونهبين 

بر روي  )1389( ريحانيدر مطالعه اي كه . )>05/0P(ن با خليج گرگان معني دار بود گيلان با مازندران، گيلا

،  FSTنتايج بدست آمده از بود. ضمن اينكه   30/0تا  10/0 نبي FSTماهي كلمه درياي خزر انجام دادند، مقدار 

ه هاي دلتاي ولگا با اختلاف معني داري بين نمونه هاي بندرانزلي و خليج گرگان نشان نداد ولي اختلاف نمون

مي توان عنوان نمود كه تايج بدست آمده در نهايت با توجه به ن .(P<0.01)بندرانزلي و خليج گرگان معني دار بود

گروه هاي ژنتيكي متفاوتي تشكيل شده بوده و از ننمونه هاي ماهي كلمه درياي خزر مربوط به يك جمعيت 

  ير اين ماهي بايد مد نظر قرار گيرد. است كه در برنامه هاي مديريت شيلاتي و تكث
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  ماهي آزاد -5

  روش كار-1-5
  نمونه برداري-1-1-5

نمونه برداري از ماهي آزاد با استفاده از سد شيل و تورهاي ساليك و دام از رودخانه هاي چالوس، سردآبرود، 

و زمستان، جمع آوري گرديد(شكل نمونه) در فصول پاييز  15چشمه كيله،كرگانرود و آستارا (از هر رودخانه 

به آزمايشگاه  DNA). تمامي نمونه ها پس از صيد، باله دمي ماهي در الكل مطلق تثبيت و جهت استخراج 1-4

 ژنتيك مولكولي پژوهشكده اكولوژي درياي خزر منتقل شده است.

 

 
 : موقعيت محل هاي نمونه برداري از ماهي آزاد در حوضه جنوبي درياي خزر4-1شكل

  
  DNAاستخراج -2-1-5

انجام شد. براي بررسي تنوع ژنتيكي ماهي   (فصل دوم) 2-1-2مطابق روش ذكر شده در بند  DNA استخراج 

 D-Loop ناحيهاستفاده شد. براي اين منظور يك جفت پرايمر مربوط به  DNAآزاد از روش تعيين توالي 

  ).4-1ميتوكندري ماهي آزاد مورد استفاده قرار گرفت(جدول
 )Atabeyoglu, 2007مشخصات آغازگرهاي مورد استفاده در روش توالي يابي ماهي آزاد ( - 4-1جدول 

  جايگاه توالي آغازگر

F: 5'− TGGCATTTGGTTCCTACTTCAGG −3' 
R: 5'− TGCGGAGACTTGCATGTGTAAGT −3'     

D-Loop F1 
12S1-H 

 

 PCRواكنش -3-1-5

، TaqDNApolymeraseواحد آنزيم  µM200 ،2با غلظت  PCR )X10 ،(dNTPبافر  µl10با استفاده از  PCRواكنش

MgCl2  با غلظتmM5/2 ،50  تاng100DNA اي كه حجم نهايي محلول واكنش به  هدف و آب مقطر به اندازه
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µl50 :دقيقه، 1درجه سانتيگراد بمدت  94واسرشته كردن  برسد، انجام شد. برنامه دستگاه ترمال سايكلر بترتيب 

 30ثانيه براي  45درجه سانتيگراد بمدت  72ثانيه وبسط پرايمرها 30درجه سانتيگراد بمدت  58ايمرها الحاق پر

 pb 50درصد و ماركر  1با استفاده از الكتروفورز ژل آگارز  PCRچرخه بوده است. كميت و كيفيت محصول 

، نمونه ها به شركت  DNAجهت تعيين توالي  PCRپس از انجام واكنش  .مورد بررسي قرار گرفت مشاهده

  تكاپوزيست ارسال گرديد.
  

  آناليز آماري -4-1-5
    همتراز گرديد. BioEdit (Hall, 1999)براي آناليز آماري، ابتدا توالي هاي بدست آمده با استفاده از نرم افزار 

موثر ، ماتريس فراواني آللي، هتروزايگوسيتي مورد انتظار و مشاهده شده، تعداد آللهاي واقعي و تعداد آللهاي 

، جريان FSTمقدار ، با استفاده از مربع كايواينبرگ  -تعادل هاردي،  Nei (1972)شباهت و فاصله ژنتيكيبر اساس

 Arlequin version 3.1 هاينرم افزار و با 01/0سطح احتمال با AMOVAتست  با استفاده ازتنوع ژنتيكي  و ژني

(Excoffier et al., 2005)  ،PowerMarker V3.0 Manual وDnaSP version 5 (Librado and Rozas, 2009) 

نرم  با استفاده از Neighbor-joiningروش بفاصله ژنتيكي درخت موضع شناسي تكاملي بر اساس  .گرديدمحاسبه

  .(Tamura et al., 2007)شدترسيم  MEGAversion4افزار   
 
  نتايج-2-5

استخراج  DNAهاي ماهي ازاد انجام شد. كميت وكيفيت  هبه روش استات سديم در تمامي نمون DNAاستخراج 

% و دستگاه بيوفتومتر مورد ارزيابي قرار گرفت كه نتايج آن به شرح ذيل 1شده به دو روش استفاده از ژل آگارز 

 باشد. مي

استخراج شده از باله   DNAبر روي ژل آگارز (يك درصد) نشان داد كه  DNAبررسي شدت وضوح باندهاي 

باشد. طول قطعه تكثير  برخوردار مي PCRهاي  آزاد از كيفيت و كميت مناسبي براي استفاده در آزمايشماهي 

 BioEditاستفاده از برنامه  آزاد، با ماهينمونه هاي  D-loopجفت باز بود. توالي قطعه 650شده در تمامي نمونه ها 

ي تغير در توالي هامجايگاه  260يانگين تعداد جفت نوكلئوتيد همتراز شده، بطور م 650از مجموع  همتراز شدند.

هاپلوتيپ مشاهده گرديد كه بيشترين  45همچنين در بين نمونه هاي جمع آوري شده،  .شناسائي شد مختلف

هاپلوتيپ) بود. در بين  9هاپلوتيپ) و كمترين هاپلوتيپ در رودخانه آستارا  ( 13تعداد در رودخانه چالوس (

مشترك بين نمونه هاي رودخانه هاي چالوس و سردابرود،  5ه، هاپلوتيپ شماره هاپلوتيپ هاي مشاهده شد

مشترك بين  42و  40، 37، 35مشترك بين رودخانه هاي سردابرود و آستارا، هاپلوتيپ هاي  15هاپلوتيپ 

مشترك بين رودخانه هاي آستارا ،  45و  44، 43، 41رودخانه هاي تنكابن و سردابرود و هاپلوتيپ هاي 

  گانرود و سردابرود بود. كر
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نشان داده شده است. حداكثر احتمال  4-2تركيب نوكلئوتيدها در هر يك از مناطق نمونه برداري در جدول 

و همكاران  Kumarتركيبي الگوي نوكلئوتيدي و ميزان احتمال جانشيني نوكلئوتيدي هر باز بر اساس روش 

ت انجام شده درصد تركيب بازهاي نوكلئوتيدي در محاسبه شده است. طبق محاسبا 4-3) در جدول 2008(

بوده است. همچنين نسبت جانشيني  11/0و  26/0، 29/0، 34/0بترتيب  Gو  A ،T ،Cمجموع نمونه ها  براي 

transition/transversion براي بازهاي پورين و پيريميدين ،k1  و  64/0برابر باk2  محاسبه شد. نرخ كل  78/0برابر

transition/transversion  يا ميزان(R)   بود. 26/0نيز برابر با  

  
  تركيب نوكلئوتيدها (درصد) در مناطق مختلف نمونه برداري شده از ماهي آزاد  4-2جدول

  C  T  A  G  

19/26  آستارا  97/27  78/32  05/13  

23/26  چالوس  48/27  88/32  42/13  

62/25  تنكابن  55/28  61/32  22/13  

29/26  كرگانرود  04/28  58/32  09/13  

23/26  سردابرود  65/27  55/32  57/13  

  
  ماهي آزاد. D-loopبرآورد حداكثر احتمال تركيب الگوي جانشيني نوكلئوتيدي در قطعه  4-3جدول   

هستند به  Transversionبصورت رنگي و بقيه اعدادي كه شامل  احتمال جانشيني  transition( ميزان احتمال 

  د.صورت ايتاليك مشخص شده ان

  

  

  

  

  

  تنوع ژنتيكي-1-2-5

) مربوط به نمونه 67/0نشان مي دهد، بيشترين مقدار هتروزايگوسيتي مشاهده شده ( 4-4همانگونه كه جدول 

) بوده است. بيشترين مقدار هتروزايگوسيتي مورد 62/0خانه تنكابن (هاي چالوس بوده وكمترين آن در رود

بوده است. قابل ) 31/0(درنمونه هاي سردابرود وكمترين مقدارآن مربوط به نمونه هاي كرگانرود) 37/0(انتظار 

ذكر است كه ميانگين مقدار هتروزايگوسيتي مشاهده شده و مورد انتظار در بين تمامي نمونه ها بترتيب 

رودخانه مربوط به  ) 89/0± 04/0(بيشترين تنوع هاپلوتايپي بوده است.   33/0±12/0و  35/0±61/0

). علاوه بر اين بيشترين تنوع 81/0± 02/0كمترين آن در نمونه هاي آستارا مشاهده شده است (و  سردابرودبوده 

در رودخانه تنكابن  11/0± 06/0در رودخانه هاي سردابرود و چالوس و كمترين آن  13/0± 07/0نوكلئوتيدي 

  A T  C  G  نوكلئوتيد

A   -  61/10  52/9  72/7  

T  40/12   -  47/7  26/4  

C  40/12  32/8   -  26/4  

G  91/7  61/10  52/9   -  
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مشاهده شده است. بطور كلي نتايج نشان داده كه تنوع ژنتيكي  در ماهي آزاد  درياي خزر در سطح پائيني مي 

 باشد. 

 
و تنوع  S.D ±hتنوع هاپلوتايپيماهي آزاد در مناطق مختلف(سطوح تنوع ژنتيكي نمونه هاي  - 4-4جدول 

  )HE، هتروزايگوسيتي قابل انتظار HOشاهده شده ، هتروزايگوسيتي مS.D±πنوكلئوتيدي

  h  π  HO  HE  هاپلوتيپ  

 32/0± 16/0 46/0± 11/0  12/0± 06/0  81/0± 02/0  9  آستارا

 32/0± 15/0 67/0± 09/0 13/0± 07/0  82/0± 01/0 13  چالوس

 32/0± 15/0 62/0± 08/0 11/0± 06/0  86/0± 03/0 12  تنكابن

 31/0± 15/0 66/0± 07/0 12/0± 05/0  87/0± 02/0 10  كرگانرود

 37/0± 14/0 65/0± 06/0 13/0± 07/0  89/0± 04/0  11  سردابرود

  

  ) FSTفاصله ژنتيكي ، تمايز ژنتيكي ( -2-2-5

 .آمده است4 -5)  محاسبه شده ودرجدولNei 1972ماتريس فواصل ژنتيكي با استفاده از معيار فاصله ژنتيكي (

مي باشد. بطور كلي  09/0و كمترين آن  12/0بيشترين فاصله ژنتيكي  شود همانطوركه درجدول ملاحظه مي

فاصله ژنتيكي بين نمونه هاي جمع آوري شده از مقدار كمي برخوردار مي باشد. علاوه بر اين فاصله ژنتيكي بين 

ردابرود و س 0/ 10، كرگانرود 09/0، تنكابن 12/0، چالوس 10/0نمونه هاي هر يك از رودخانه ها بترتيب آستارا 

 .بود 10/0

 
  آزادي ماهي ربردا ژنتيكي برحسب مناطق مختلف نمونه فاصلهيس ماتر 4-5جدول

  سردابرود  كرگانرود  تنكابن  چالوس  آستارا  

11/0 0/00  آستارا  10/0  09/0  10/0  

11/0 0/00   چالوس  12/0  11/0  

11/0 0/00    تنكابن  10/0  

10/0 0/00     كرگانرود  

 0/00      سردابرود

  

 .گردد استفاده مي FSTبطورمعمول درتوصيف تمايز جمعيت درسطوح مختلف ساختار ژنتيكي از فاكتور 

چالوس با كرگانرود و هاي  نمونه) بين 08/0حداكثر آن ( دهد كه نشان مي FSTمقدار نتايج بدست آمده از 

). 4-6شاهده شده است (جدول كرگانرود با آستارا مهاي  نمونه) بين FST )01/0تنكابن با كرگانرود و حداقل 

براساس آناليز انجام شده اختلاف بين نمونه هاي آستارا با چالوس، آستارا با تنكابن، چالوس با كرگانرود و 

   .)>05/0P(تنكابن با كرگانرود معني دار بود
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ريكس پائين ماتاعداد  (ماهي آزاد  نمونه برداري نواحي مختلفمحاسبه شده براي   FST مقدار 4-6جدول

  )بار تكرار 99بالا مقاديراحتمال بر اساس اعداد و  AMOVAتستبر اساس  FSTمقدار 

  سردابرود  كرگانرود  تنكابن  چالوس  آستارا  

01/0 0/00  آستارا  01/0  8/0  1/0  

05/0  چالوس  0/00 05/0  01/0  07/0  

05/0  تنكابن  03/0  0/00 01/0  06/0  

01/0  كرگانرود  08/0  08/0  0/00 01/0  

03/0  رودسرداب  06/0  06/0  04/0  0/00 

  

 Tajimaميانگين درجه خويشاوندي ماهي آزاد درياي خزر در رودخانه هاي مورد مطالعه با استفاده از آزمون 

) در رودخانه 34/0بدست آمد. بر اين اساس بيشترين درجه خويشاوندي ( -05/0 ± 29/0محاسبه و مقدار

). با توجه به نتايج بدست آمده 4-7ه كرگانرود مشاهده شد (جدول ) در رودخان-42/0سردآبرود و كمترين آن (

    .)<05/0Pاختلاف درجه خويشاوندي بين رودخانه هاي نمونه برداري شده، معني دار نبود(
  

  درجه خويشاوندي ماهي آزاد درياي خزر در رودخانه هاي مورد مطالعه -4-7جدول

  انحراف معيار  ينميانگ  سردآبرود  كرگانرود  تنكابن  چالوس  آستارا

24/0 -  01/0  05/0  42/0 -  34/0  05/0 -  29/0  

  

  

  Neighbor Joiningرسم درخت فيلوژني به روش -3-2-5

درخت فيلوژني حاصله به دو شاخه ي اصلي  تقسيم شد كه هر يك مجددا به شاخه  Neighbor Joiningدر روش 

ده است فقط نمونه هاي رودخانه چالوس هاي مختلف تقسيم شده اند. در يك شاخه كه به سه خوشه تقسيم ش

). ساير 4-2جدا از ساير نمونه ها قرار گرفتند كه نشان دهنده ي وجود فاصله ي ژنتيكي بين آنها مي باشد (شكل 

نمونه ها نيز در خوشه هاي مختلف قرار دارند. بطور كلي مي توان نتيجه گيري كرد كه توالي نوكلئوتيدي ماهيان 

  هم نزديك مي باشند. آزاد درياي خزر به
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و روش  (Nei,1972)نمودار شجره اي نمونه هاي ماهي آزاد درياي خزر كه بر اساس فاصله ژنتيكي  -4- 2شكل 

N.J. رسم شده است. 
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  بحث و نتيجه گيري-3-5

كاهش ذخاير آبزيان در بسياري از نقاط جهان باعث شده تا محققين علوم شيلاتي جهت مديريت ذخاير آبزيان 

قبل از هر اقدام عملي، به مطالعه و تعيين ساختار ژنتيكي گونه هاي با ارزش آن منطقه از طريق روشهاي مولكولي 

روي آورند. اين مطالعات در برنامه هاي بهره برداري از ذخاير آبزيان دريايي، صنعت آبزي پروري و برنامه هاي 

ر، روند آسيب پذيري آبزيان درياي خزر به علت اصلاح نژاد داراي اهميت زيادي مي باشد. در سالهاي اخي

برداشت بي رويه، ورود آلودگي هاي گوناگون و ...، لزوم اجراي مطالعات بنيادي و كاربردي، جهت اطلاع از 

جمعيت يا جمعيتهاي احتمالي، طرح برنامه هاي حمايتي و حفاظتي مثل تكثير و پرورش، مديريت ذخاير و ارائه 

برداشت را ضروري نموده و اهميت اين موضوع فقط به منظور بهره برداري از منابع شيلاتي  الگوي پايدار صيد و

نيست بلكه جهت حصول اطمينان از تنوع زيستي و حفظ عملكرد اكولوژيك اكوسيستم هاي دريايي نيز مي 

از گونه ها و  باشد. تنوع ژنتيكي يكي از سه سطح تنوع زيستي پيشنهاد شده توسط اتحاديه بين المللي حفاظت

). در صورتي كه اين استراتژي بر پايه ي Lucentini et al., 2009طبيعت براي برنامه هاي حفاظت از ذخاير است (

روشهاي دقيق و قوي مثل داده هاي مولكولي باشد، مي تواند علاوه بر حفظ تنوع زيستي، ميزان برداشت و بهره 

). نخستين گام جهت حفاظت از ساختار ژنتيكي و Thai et al., 2006برداري را به حد معقول و حداكثر برساند (

  تنوع زيستي جمعيتهاي در حال بهره برداري آبزيان، تدوين استراتژي مديريت برداشت پايدار است. 

در مطالعه حاضر ساختار ژنتيكي ماهي ازاد درياي خزر با استفاده از روش توالي يابي مورد ارزيابي قرار گرفت. 

) در رودخانه چالوس وكمترين آن در 67/0مطالعه ، بيشترين مقدار هتروزايگوسيتي مشاهده شده (در اين 

) بوده است. ضمن كه ميانگين مقدار هتروزايگوسيتي مشاهده شده و مورد انتظار در بين 62/0رودخانه تنكابن (

 ) 89/0± 04/0(نوع هاپلوتايپي بيشترين تبود. علاوه بر اين  33/0±12/0و  61/0±35/0تمامي نمونه ها بترتيب 

). علاوه 81/0± 02/0كمترين آن در نمونه هاي آستارا مشاهده شده است (و  بوده  رودخانه سردابرودمربوط به 

 11/0± 06/0در رودخانه هاي سردابرود و چالوس و كمترين آن  13/0± 07/0بر اين بيشترين تنوع نوكلئوتيدي 

ت. بطور كلي نتايج نشان داده كه تنوع ژنتيكي  در ماهي آزاد  درياي خزر در رودخانه تنكابن مشاهده شده اس

) انجام گرفت، ميانگين هتروزايگوسيتي 1392لشكري ( نجار  در سطح پائيني مي باشد. در مطالعه اي كه توسط

ي مورد و بيشترين ميانگين هتروزاگوسيت 00/1 ± 03/0مشاهده شده در سه رودخانه چالوس، سردابرود و استارا 

) در رودخانه ي چالوس 31/0 ± 14/0) در رودخانه  سردآبرود و كمترين ميانگين آن (37/0 ± 14/0انتظار (

 بدست آمد.

براي تعيين ميزان اختلاف ژنتيكي كل موجود در يك زير جمعيت و مقايسه آن با اختلاف ژنتيكي كل در بين   

چالوس با كرگانرود و تنكابن هاي  نمونه) بين 08/0اكثر آن (حد شود. استفاده مي FST مناطق هر ناحيه از فاكتور

 Dorakكرگانرود با آستارا مشاهده شده است. طبق نظريه هاي  نمونه)  بين FST )01/0با كرگانرود و حداقل 

بيشتر شامل  FST) تمايز ژنتيكي بين مناطق نمونه برداري ماهي آزاد در محدوده متوسط به بالا مي باشد.  2005(
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ندازه گيري تمايز در زير جمعيتها است و بيشترين كاربرد را در آزمون واگرايي ژنتيكي در بين زير جمعيتها ا

دارد و مقدار آن هميشه مثبت بوده و بين عدد صفر (هيچ جمعيتي وجود ندارد) و يك (وجود جمعيت و جدايي 

ي گونه هاي مختلف، تحت تأثير عوامل كامل جمعيتها) متغير است. وجود اختلاف ژنتيكي درون و بين جمعيتها

مختلفي چون تاريخچه مشترك، جدايي جغرافيايي، جريان ژني حال و گذشته و همينطور فرآيندهاي مختص 

و همكاران  Dorak, 2005; Li et al., 2007  .(Veraجمعيت، مانند رانش ژنتيكي و انتخاب انطباقي قرار دارد (

تنكابن و  ،رودخانه هاي كرگانرود، ناورود (ي مولدين ماهي آزاد درياي خزر)، در مطالعه ي ساختار ژنتيك2011(

به دست   05/0ميزان اختلاف ژنتيكي را انجام گرفت، جفت آغازگر ريز ماهواره  10با استفاده از  ) كهسردآبرود

ماهي آزاد نمونه هاي بين  FSTمقدار انجام گرفت، ) 1392لشكري ( نجار بررسي كه توسط درهمچنين آوردند. 

) بود و ميزان 01/0) و سردآبرود و آستارا (06/0)،  چالوس و آستارا (03/0رودخانه چالوس و سردآبرود (

 05/0زير  FST . به طور معمول مقدارآمد) به دست 78/2شاخص جريان ژني نيز در رودخانه هاي مورد مطالعه (

ا ضعيف تفسير كنند، در حاليكه اين مطلب شود و محققين ممكن است ساختار بين زير جمعيتها ر مطرح مي

رسد زيرا اثر پلي  در اكثريت موارد به يك نمي FSTنمايانگر همه جمعيت حقيقي نيست. نكته ديگر اينكه ميزان 

  .(Charlesworth, 1998; Hedrick, 1999 )دهد  را تغيير مي FSTمورفيسم ناشي از جهش به طور موثري ميزان 

ئوتيدي در هر توالي به صورت فاصله ي ژنتيكي تخمين زده مي شود. بنابراين بسته به ميزان اختلاف هاي نوكل

ميزان تفاوت نوكلئوتيدها در هر توالي، اختلاف هاي درون گونه اي و بين گونه اي مشخص مي شود. اين عامل 

ر مطالعه حاضر به طور مستقيم يا از طريق ارتباط با مهاجرت مؤثر، برآورد كننده ي تمايز ژنتيكي است. د

بين رودخانه سردابرود و  09/0بين رودخانه هاي گرگانرود و چالوس و كمترين آن  12/0بيشترين فاصله ژنتيكي

تنكابن مي باشد. بطور كلي فاصله ژنتيكي بين نمونه هاي جمع آوري شده از مقدار كمي برخوردار بوده است. بر 

ي ژنتيكي و كمترين شباهت ژنتيكي بين رودخانه هاي ) بيشترين فاصله 1392لشكري (نجاراساس مطالعات 

چالوس و آستارا و كمترين فاصله ي ژنتيكي و بيشترين شباهت ژنتيكي بين رودخانه هاي سردآبرود و آستارا 

، انجم گرفته mtDNAبا استفاده از روش توالي يابي كه )، 2011و همكاران ( Vera درمطالعات مشاهده شد.

كه بر اساس نظريه  گرديد) محاسبه P< 0.001( 22/0مولدين ماهي آزاد درياي خزر يكي فاصله ي ژنتميانگين 

Thorpe ) قرار مي گيرد و با نتايج مطالعه 03/0-61/0)، در محدوده ي گونه هاي هم جنس (1994و همكاران (

  حاضر همخواني دارد.

  

  نتيجه گيري كلي

م شيلاتي در شمال كشور نشان داد كه جمعيت يكساني از نتايج حاصل از مطالعه حاضر  بر روي پنج رودخانه مه

ماهي آزاد در اين رودخانه ها وجود نداشته و گروه هاي ژنتيكي متفاوتي زيست مي نمايند. بر اساس نتايج 

    بدست آمده سه گروه ژنتيكي متفاوت از اين گونه در رودخانه هاي مورد مطالعه تشخيص داده شد.
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  سس ماهي  -6

  رروش كا-1-6
  نمونه برداري-1-1-6

انجام و از هر  نمونه برداري از سس ماهي با استفاده از دستگاه الكتروشوكرو دام از رودخانه هاي تجن وسفيدرود

نمونه از دريا  30نمونه جمع آوري گرديد. همچنين از طريق تورپره شركت هاي تعاوني صيادي نيز   8رودخانه 

). 5-1نمونه) صيد شد(شكل  15نمونه و استان گيلان منطقه انزلي  15س (استان مازندران منطقه نوشهر و چالو

به آزمايشگاه ژنتيك  DNAتمامي نمونه ها پس از صيد، باله دمي ماهي در الكل مطلق تثبيت و جهت استخراج 

  مولكولي پژوهشكده اكولوژي درياي خزر منتقل شده است.

  

  
  هي در حوزه جنوبي درياي خزرموقعيت محل هاي نمونه برداري از سس ما 5-1شكل

  

   DNAاستخراج  -2-1-6

(فصل دوم) انجام شد. براي بررسي تنوع ژنتيكي سس  2-1-2مطابق روش ذكر شده در بند  DNAاستخراج 

 D-Loopاستفاده شد. براي اين منظور يك جفت پرايمر مربوط به منطقه  DNAماهي از روش تعيين توالي 

 ).5-1فاده قرار گرفت(جدولميتوكندري ماهي كپور مورد است

  
 (Chang et al., 2001)توالي آغازگرهاي مورد استفاده در روش توالي يابي براي سس 5-1جدول 

  جايگاه توالي آغازگر

  5- GGA GGT AGC ACT CCC TTT AT -3 
5- ATT CCT TGG GGG TGT GGC TT -3  

Primer Forward 
Primer Reverse 
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   PCRواكنش  -3-1-6

، TaqDNApolymeraseواحد آنزيم  µM200 ،2با غلظت  PCR )X10 ،(dNTPبافر  µl10با استفاده از  PCRواكنش 

MgCl2  با غلظتmM5/2 ،50  تاng100DNA اي كه حجم نهايي محلول واكنش به  هدف و آب مقطر به اندازه

µl50  دقيقه،  1نتيگراد بمدت درجه سا 94برسد، انجام شدبرنامه دستگاه ترمال سايكلر بترتيب: واسرشته شدن

 30دقيقه براي  1درجه سانتيگراد بمدت  72ثانيه وبسط پرايمرها  30درجه سانتيگراد بمدت  54الحاق پرايمرها 

درصد و  1و الكتروفورز ژل آگارز  pb 50با استفاده از ماركر  PCRچرخه بوده است. كميت و كيفيت محصول 

جهت تعيين توالي  PCRپس از انجام واكنش .بررسي قرار گرفترنگ آميزي اتيديوم برمايد مشاهده و مورد 

DNA .نمونه ها به شركت تكاپوزيست ارسال گرديد ،  

  
  آناليز آماري -4-1-6

    همتراز گرديد. BioEdit (Hall, 1999)براي آناليز آماري، ابتدا توالي هاي بدست آمده با استفاده از نرم افزار 

رد انتظار و مشاهده شده، تعداد آللهاي واقعي و تعداد آللهاي موثر ، ماتريس فراواني آللي، هتروزايگوسيتي مو

، جريان FSTمقدار ، با استفاده از مربع كاي واينبرگ  -تعادل هاردي) Nei 1972(بر اساس شباهت و فاصله ژنتيكي

 AMOVAتست بر اساس منطقه نمونه برداري شده  4براي  تنوع ژنتيكي بر اساس سلسله مراتب جمعيتيو ژني

 DnaSP version 5) و Arlequin version 3.1 )Excoffier et al., 2005هاي تخصصي نرم افزار با 01/0درسطح احتمال 

)Librado and Rozas, 2009به فاصله ژنتيكي . درخت موضع شناسي تكاملي بر اساس گرديد)  محاسبه

  ) ترسيم شد.MEGA4)Tamura et al., 2007نرم افزار با استفاده از Neighbor-joiningروش

  

  نتايج-2-6

استخراج  DNAهاي ماهي سفيد انجام شد. كميت وكيفيت  به روش استات سديم در تمامي نمونه DNAاستخراج 

% و دستگاه بيوفتومتر مورد ارزيابي قرار گرفت كه نتايج آن به شرح ذيل 1شده به دو روش استفاده از ژل آگارز 

 باشد. مي

بر روي ژل آگارز (يك درصد) و مشاهده تيزي و شدت باندهاي توليد  DNAاندهاي بررسي شدت وضوح ب

هاي  استخراج شده از باله ماهي سس از كيفيت و كميت مناسبي براي استفاده در آزمايش  DNAشده نشان داد كه 

PCR جفت باز بود. توالي قطعه 800باشد. طول قطعه تكثير شده در تمامي نمونه ها  برخوردار ميD-loop  نمونه

 24جفت نوكلئوتيد همتراز شده،  800از مجموع  همتراز شدند. BioEditاستفاده از برنامه  ، باماهيهاي سس 

هاپلوتيپ مشاهده  12در بين نمونه هاي جمع آوري شده، مشاهده گرديد. ي مختلفتغير در توالي هامجايگاه 

فراواني هاپلوتيپ ها را  در  5-2بوده است. جدول هاپلوتيپ)  8گرديد كه بيشترين تعداد در منطقه گيلان (

مختص منطقه گيلان،  Fو  D ،Eمناطق مختلف نشان مي دهد. همانگونه كه مشاهده مي شود، هاپلوتيپ هاي 
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مربوط به رودخانه تجن مي باشد. در نمونه هاي  Lمختص نمونه هاي سفيدرود و هاپلوتيپ  Kو   Jهاپلوتيپ 

 صي مشاهده نگرديد.مازندران هاپلوتيپ اختصا

  
  سس ماهي فراواني نسبي هاپلوتيپ هاي مشاهده شده درمناطق نمونه برداري شده -2-5

  تجن  سفيدرود  مازندران  گيلان  هاپلوتيپ  رديف

1 A 23/0  31/0  0 0 

2 B  23/0  0 20/0  0 

3 C  08/0  0 20/0  0 

4 D  08/0  0 0 0 

5 E  08/0  0 0 0 

6 F  08/0  0 0 0 

7 G  15/0  46/0  0 40/0  

8 H  08/0  08/0  0 0 

9 I  0 08/0  0 0 

10 J  0 0 40/0  0 

11 K 0 0 20/0  0 

12 L  0 0 0 20/0  

 

مشاهده ميگردد. حداكثر احتمال تركيبي  5-3تركيب نوكلئوتيدها در هر يك از مناطق نمونه برداري در جدول 

) در 2008و همكاران ( Kumarروش  الگوي نوكلئوتيدي و ميزان احتمال جانشيني نوكلئوتيدي هر باز بر اساس

محاسبه شده است. طبق محاسبات انجام شده درصد تركيب بازهاي نوكلئوتيدي در مجموع نمونه ها   5-4جدول 

 بوده است.  14/0و  29/0، 26/0، 31/0بترتيب  Gو  A ،T ،Cبراي 

  
  سس ماهيتركيب نوكلئوتيدها (درصد) در مناطق مختلف نمونه برداري شده از   -5-3جدول

  C  T  A  G  

18/29  گيلان  39/26  85/30  58/13  

26/29  مازندران  34/26  91/30  49/13  

10/29  سفيدرود  25/26  00/31  66/13  

26/29    تجن  27/26  97/30  49/13  
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سس ماهي. ميزان  D-loopبرآورد حداكثر احتمال تركيب الگوي جانشيني نوكلئوتيدي درقطعه  - 5-4جدول 

هستند به  Transversionنتقالي با خانه هاي رنگي و بقيه اعدادي كه شامل  احتمال جانشيني احتمال جانشيني ا

  صورت ايتاليك مشخص شده اند.

  

  

  تنوع ژنتيكي-1-2-6

) مربوط به نمونه 005/0، بيشترين مقدار هتروزايگوسيتي مشاهده شده (نشان مي دهد 5-5همانگونه كه جدول 

) بوده است. بيشترين مقدار هتروزايگوسيتي مورد  001/0هاي سفيدرود بوده وكمترين آن دررودخانه تجن (

 بوده است.   قابل) 27/0(درنمونه هاي سفيدرود وكمترين مقدارآن مربوط به نمونه هاي گيلان )  57/0(انتظار

ذكر است كه ميانگين مقدار هتروزايگوسيتي مشاهده شده و مورد انتظار در بين تمامي نمونه ها بترتيب 

دهدكه  درتمامي  بوده است. محاسبه ضرايب افت هتروزيگوسيتي نشان مي 42/0±125/0و  035/0±003/0

وجود داردكه  HOنسبت به  HE افزايش هتروزيگوسيتي يا به عبارت ديگر بيشتر بودن مقادير مناطق نمونه برداري 

 ) 910/0 ± 021/0(بيشترين تنوع هاپلوتايپي بيانگر افت شديد تنوع ژنتيكي در سس ماهي درياي خرزر مي باشد.

). . نتايج 730/0± 014/0كمترين آن در نمونه هاي مازندران مشاهده شده است (و  بوده  منطقه گيلانمربوط به 

نمونه هاي رودخانه سفيد رود با ساير نمونه ها از نظر آماري اختلاف معني داري نشان دادند كه تنوع هاپلوتايپي 

 ± 001/0در سفيدرود و كمترين آن  005/0 ± 003/0).علاوه بر اين بيشترين تنوع نوكلئوتيدي  P> 05/0دارد (

ي خزر در در تجن مشاهده شده است. بطور كلي نتايج نشان داده كه تنوع ژنتيكي  درسس ماهي دريا 001/0

  سطح پائيني مي باشد.

 
و تنوع  S.D ±h تنوع هاپلوتايپيسس ماهي در مناطق مختلف(سطوح تنوع ژنتيكي نمونه هاي  - 5-5جدول 

  )HE، هتروزايگوسيتي قابل انتظار  HOهتروزايگوسيتي مشاهده شده  ،S.D ±πنوكلئوتيدي

  h  π  HO  HE  هاپلوتيپ  

 27/0 ± 15/0 003/0 ± 002/0  003/0 ± 002/0  910/0 ± 021/0  8  گيلان

 34/0 ± 18/0 002/0 ± 001/0 002/0 ± 002/0  730/0 ± 014/0 5  مازندران

 57/0 ± 07/0 005/0 ± 003/0 005/0 ± 003/0  900/0 ± 012/0 4  سفيدرود

 50/0 ± 145/0 001/0 ± 001/0 001/0 ± 001/0  810/0 ± 011/0 3  تجن

  

  A T  C  G  نوكلئوتيد

A   -  17/13  60/14  0  

T  45/15   -  0  77/6  

C  45/15  0   -  77/6  

G  0  17/13  60/14   -  
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  ) FST(  فاصله ژنتيكي ، تمايز ژنتيكي-2-2-6

 5-6)  محاسبه شده و در جدول (Nei 1972ماتريس فواصل وشباهت ژنتيكي با استفاده از معيار فاصله ژنتيكي 

مي  002/0و كمترين آن  004/0شود بيشترين فاصله ژنتيكي  همانطوريكه در جدول ملاحظه مي .آمده است

  قدار كمب برخوردار مي باشد. باشد. بطور كلي فاصله ژنتيكي بين نمونه هاي جمع آوري شده از م

    

  ماهي  سس ي ربردا ژنتيكي برحسب مناطق مختلف نمونه فاصلهيس ماتر 5-6جدول

  تجن  سفيدرود  مازندران  گيلان  

003/0 0/00  گيلان  004/0  003/0  

004/0 0/00   مازندران  002/0  

003/0 0/00    سفيدرود  

 0/00     تجن

 
 .گردد استفاده مي FSTسطوح مختلف ساختار ژنتيكي از فاكتور معمول درتوصيف تمايزجمعيت در طوره ب

سفيدرود و تجن و حداقل هاي  نمونه) بين 31/0حداكثر آن ( دهد كه نشان مي FSTمقدار نتايج بدست آمده از

FST )04/0 بر اساس آناليز انجام شده اختلاف 5-7مازندران و تجن مشاهده شده است (جدول هاي  نمونه) بين .(

   .)>05/0P(مونه هاي تجن با گيلان، مازندران با سفيدرودمعني دار بودبين ن

  
پائين ماتريكس (اعداد سس ماهي  نمونه برداري نواحي مختلفمحاسبه شده براي  FST مقدار 5-7جدول

  )بار تكرار 99بالامقادير احتمال با اعداد و  AMOVAتستبر اساس  FST مقدار 

  تجن  سفيدرود  مازندران  گيلان  

13/0 0/00  لانگي  06/0  04/0  

05/0  مازندران  0/00 01/0  35/0  

18/0  سفيدرود  28/0  0/00 03/0  

22/0  تجن  04/0  31/0  0/00 

  

 Tajimaميانگين درجه خويشاوندي سس ماهي درياي خزر در رودخانه هاي مورد مطالعه با استفاده از آزمون 

) در رودخانه 33/1شترين درجه خويشاوندي (بدست آمد. بر اين اساس بي 36/0 ± 69/0محاسبه و مقدار 

). با توجه به نتايج بدست آمده 5-8) در منطقه گيلان مشاهده شد (جدول -32/0سفيدرود و كمترين آن (

    .)<05/0Pاختلاف درجه خويشاوندي بين رودخانه هاي نمونه برداري شده، معني دار نبود(
  

  ر رودخانه هاي مورد مطالعهدرجه خويشاوندي سس ماهي درياي خزر د  5-8جدول

  انحراف معيار  ميانگين  تجن  سفيدرود  مازندران  گيلان

32/0 -  18/0  33/1  24/0  36/0  69/0  
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  Neighbor Joiningرسم درخت فيلوژني به روش -3-2-6

درخت فيلوژني حاصل به دو شاخه ي اصلي  تقسيم شد هر يك به شاخه هاي  Neighbor Joiningدر روش 

ه اند. در يك شاخه بيشتر نمونه هاي گيلان و تعداد كمي از نمونه هاي مازندران قرار گرفته و مختلف تقسيم شد

در شاخه ديگر ساير نمونه هاي منطقه مازندران و رودخانه هاي تجن و سفيدرود قرار گرفته است. عدم تفكيك 

). بطور كلي مي توان 5-2شكل كامل نمونه ها از يكديگر نشانه  وجود فاصله ي ژنتيكي كم بين آنها مي باشد (

  نتيجه گيري كرد كه توالي نوكلئوتيدي ماهيان آزاد درياي خزر به هم نزديك مي باشند.

  

  
و روش  (Nei,1972)نمودار شجره اي نمونه هاي سس ماهي درياي خزر كه بر اساس فاصله ژنتيكي  -5- 2شكل 

N.J.  رسم شده است 
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  بحث و نتيجه گيري -3-6

ماهي نادر و با ارزش درياي خزر است كه هم اكنون به دليل كاهش جمعيت آن در دريا  سس ماهي ديگر 

اهميت شيلاتي آن از بين رفته است ولي از لحاظ حفظ ذخاير ژنتيكي نياز به برنامه ريزي و حمايت دارد. نمودار 

هي در يك دهه بين صيد سس ماهي در درياي خزر بسيار ناهموار و تغييرات زيادي را نشان مي دهد. اين ما

ميزان بسيار كمي از اين ماهي را پره صيادان صيد پره نشان داده است . به يكباره و به دلايل  1310تا  1300

تن رسيد. پس  25بيش از  1311سال پس از آن صيد آن افزايش چشمگيري داشته و در سال  5نامشخص در طي 

مجددا ماهي قابل ملاحظه اي صيد نگرديد. از اين  1319 از آن دوره، ركود صيد اين ماهي فرا رسيد و تا سال

تن و در سالهاي  10 – 15سال به بعد با افزايش و كاهش صيد مواجه بوده بطوريكه ميزان صيد عمدتا در حدود 

ميزان آن مجددا به كمترين ميزان خود رسيد. در حال  1379تن نيز رسيد و در سال  50به بيش از  1348و  1345

 يراين ماهي به شدت كاهش يافته، بطوري كه بسختي مي توان آن را مشاهده نمود. حاضر ذخا

در مطالعه حاضر ساختار ژنتيكي سس ماهي خزر با استفاده از روش توالي يابي مورد ارزيابي قرار گرفت. در اين 

استان گيلان  بوده مطالعه ، بيشترين مقدار هتروزايگوسيتي مشاهده شده  در رودخانه سفيدرود وكمترين آن در 

است. ضمن اينكه ميانگين مقدار هتروزايگوسيتي مشاهده شده و مورد انتظار در بين تمامي نمونه ها بترتيب 

كمترين آن وبوده  منطقه گيلانبيشترين تنوع هاپلوتايپي مربوط به بود. علاوه بر اين  42/0±12/0و  35/0±003/0

است. همچنين بيشترين تنوع نوكلئوتيدي در نمونه هاي سفيدرود و در نمونه هاي منطقه مازندران مشاهده شده 

كمترين آن  در رودخانه نجن مشاهده شده است. بطور كلي نتايج نشان داده كه تنوع ژنتيكي  در سس ماهي در 

 سطح پائيني مي باشد. 

ژنتيكي كل در بين  براي تعيين ميزان اختلاف ژنتيكي كل موجود در يك زير جمعيت و مقايسه آن با اختلاف  

رودخانه هاي  نمونه) بين FST )04/0حداكثر مقدار  شود. در اين بررسي استفاده مي FST مناطق هر ناحيه از فاكتور

) تمايز Dorak )2005تجن با مازندران مشاهده شده است. طبق نظريه هاي  نمونهتجن با سفيدرود و حداقل آن بين 

 ي آزاد در محدوده متوسط به بالا مي باشد.  ژنتيكي بين مناطق نمونه برداري ماه

ميزان اختلاف هاي نوكلئوتيدي در هر توالي به صورت فاصله ي ژنتيكي تخمين زده مي شود. بنابراين بسته به 

ميزان تفاوت نوكلئوتيدها در هر توالي، اختلاف هاي درون گونه اي و بين گونه اي مشخص مي شود. اين عامل 

طريق ارتباط با مهاجرت مؤثر، برآورد كننده ي تمايز ژنتيكي است. در مطالعه حاضر  به طور مستقيم يا از

بيشترين فاصله ژنتيكي بين نمونه هاي رودخانه سفيدرود و نمونه هاي منطقه مازندران و كمترين آن  بين نمونه 

جمع آوري شده از مقدار هاي منطقه مازندران و رودخانه تجن مي باشد. بطور كلي فاصله ژنتيكي بين نمونه هاي 

   كمي برخوردار بوده است.
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 Kotlik  وBerrebi )2002ماهي فايلوژني ) روابط Barbus  Potenyi   سيتوكروم ژن يابي توالي از  با استفاده b 

 ازرودخانه منطقه 3در متفاوت هاپلوتيپ 17 بررسي دراين .قراردادند را مورد بررسي دانوب ازرودخانه درنواحي

  .متغيربود 0116/0 تا0003/0 بين نوكلوئيدي وتنوع 75/0 تا 15/0 بين  هاپلوتيپي تنوع. شد شناسايي

Markova  ژنتيكي تنوع) 2010( همكاران و  Barbus Prespensis و B. rebeli نوكلئوديدي ازتوالي استفاده با را mt 

DNA و 961/0 تا 743/0 بين هاپلوتيپي نوعت تحقيق دراين.  قراردادند بررسي مورد يونان و آلبانيا از درنواحي 

   .گرديد مشاهده نيز هاپلوتيپ 12 تعداد اينكه ضمن.  گرديد محاسبه 052/0 تا 002/0 بين ئيدي.نوكلئو تنوع

 Kotlik و  Berrrebi)2002( ژنتيكي تنوع Barbus petenyi يابي توالي از استفاده با را DNA درنواحي ميتوكندري 

 هاپلوتيپي تنوع.  گرديد شناسايي هاپلوتيپ 20تعداد بررسي دراين. قراردادند مطالعه ردمو اروپا وجنوبي شرقي

 بين اختلاف حداكثر اينكه ضمن.  آمد بدست 0116/0 تا 0003/0 بين ئيدي.نوكلئ تنوع و 75/0 تا 15/0 بين

 . بود درصد 5/3 نوكلئوئدي
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 ماهي سوف -7

  روش كار -1-7
  نمونه برداري -1-1-7

اري از ماهي سوف با استفاده از تور پره(دريا) از نواحي غربي (سواحل استان گيلان) ، مياني(سواحل نمونه برد

استان مازندران) و شرقي (سواحل استان گلستان) حوضه جنوبي درياي خزر جمع آوري گرديده است. تعدادكل 

نه ها پس از صيد، باله دمي ماهي نمونه جمع آوري گرديد. تمامي نمو 30منطقه هر عدد بوده كه از  90نمونه ها 

به آزمايشگاه ژنتيك مولكولي پژوهشكده اكولوژي درياي خزر  DNAدر الكل مطلق تثبيت و جهت استخراج 

  محل هاي نمونه برداري را نشان ميدهد. 6-1شكل  .منتقل شده است

  

  
  : موقعيت محل هاي نمونه برداري از ماهي سوف در حوضه جنوبي درياي خزر6-1شكل

  

   DNA استخراج  -2-1-7

ابتدا نياز  PCR(فصل دوم) انجام شد. براي انجام واكنش  2-1-2مطابق روش ذكر شده در بند   DNAاستخراج 

جفت پرايمر مربوط به جايگاه هاي مختلف ريزماهواره استفاده  7به طراحي پرايمر مي باشد. در اين بررسي از 

  ).6-1شد (جدول
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 براي ماهي سوف ريزماهوارهجايگاههاي مختلف ازي مورد استفاده پرايمرها : مشخصات6-1جدول

)Leclerc et al., 2000(  
Locus Primer sequence Size range 

(bp) 

Annealing 

temp. (°C) 

Accession no. 

PflaL1 F: AGCAGCCTGATTATATATC 
R: AGACAATTAAACATGCAAC 

50 112-132 AF211826 

PflaL3 F: GCCGAATGTGATTGAATG 
R:  CGCTAAAGCCAACTTAATG 

53 240-285 AF211828 

PflaL5 F: TGAGAGCCCATGAATTAC 
R: GCAAACACAGCCAATTTAG 

53 140-172 AF211830 

PflaL6 F: GCATACATATAAGTAGAGCC 
R: CAGGGTCTTCACTATACTGG 

52 132-152 AF211831 

PflaL7 F: TGTTCTGGTGAGCATTTG 
R: ACTGGGTTCCTTCATTAC 

53 204-272 AF211832 

PflaL8 F: GCCTTATTGTGTGACTTATCG 
R:GGATCTTTCACTTTTTCTTTCAG 

53 204-288 AF211833 

PflaL9 F:GTTAGTGTGAAAGAAGCATCTGC 
R: TGGGAAATGTGGTCAGCGGC 

53 164-200 AF211834 

 
 

   PCR واكنش -3-1-7

، Taq DNA polymeraseاحد آنزيم و µM200 ،1با غلظت  PCR )X10 ،(dNTPبافر  µl5با استفاده از  PCRواكنش 

MgCl2 با غلظت mM 5/2 ،50  تاng100 DNA اي كه حجم نهايي محلول واكنش به  هدف و آب مقطر به اندازه

µl20 1درجه سانتيگراد بمدت  94واسرشته كردن  برنامه دستگاه ترمال سايكلر بترتيب:  .برسد، انجام شد 

درجه  72بسط پرايمر ثانيه و 30راد در جايگاه هاي مختلف بمدت درجه سانتيگ 53تا  50دقيقه،الحاق پرايمر

و  pb 50با استفاده از ماركر  PCRچرخه بود. كميت و كيفيت محصول  30دقيقه براي  1سانتيگراد بمدت 

     .درصد و رنگ آميزي نيترات نقره مشاهده و مورد بررسي قرار گرفت 6الكتروفورز ژل پلي اكريل آميد 

  
     يز آماريآنال -4-1-7

 فراواني آللي، هتروزايگوسيتي مورد انتظار و مشاهده شده، تعداد آللهاي واقعي و تعداد آللهاي موثر در جايگاه

 -تعادل هاردي,  Nei (1972)بر اساس هاي ميكروستلايتي، شاخص شانون، ماتريس شباهت و فاصله ژنتيكي

گروه  3 منطقه و 4يكي بر اساس سلسله مراتب جمعيتي ، جريان ژني، تنوع ژنت FST مقدار، χ2واينبرگ بر اساس 

در نرم افزار  01/0درسطح احتمال  AMOVA) بر اساس تست مازندران و گلستان، گيلان ناحيهيا ناحيه (شامل 

Gene Alex version 6 گرديد محاسبه .(Peakall and Smouse, 2005) فاصله . درخت موضع شناسي تكاملي بر اساس

  .(Tamura et al., 2007) ترسيم گرديد MEGA version 4نرم افزار  با استفاده از  Neighbor-joining روشبه ژنتيكي 
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  نتايج -2-7

 DNAهاي ماهي سوف انجام شد. كميت وكيفيت  به روش استات سديم در تمامي نمونه DNA استخراج 

رد ارزيابي قرار گرفت كه نتايج آن به % و دستگاه بيوفتومتر مو1استخراج شده به دو روش استفاده از ژل آگارز 

  باشد. شرح ذيل مي

بر روي ژل آگارز (يك درصد) و مشاهده تيزي و شدت باندهاي توليد  DNAبررسي شدت وضوح باندهاي 

استخراج شده از باله ماهي سوف از كيفيت و كميت مناسبي براي استفاده در    DNAشده نشان داد كه 

 ،در ماهي سوف بررسي شده ريزماهواره جايگاه 7باشد. همچنين تمامي  برخوردار مي PCRهاي  آزمايش

آورده شده است. همانگونه كه جدول  6-8الي  6-2و شكل هاي  6-2مورف بوده كه جزئيات آن در جدول  پلي

مي باشد.  PflaL8 و PflaL7و كمترين آلل در جايگاه هاي  PflaL1نشان مي دهد بيشترين تعداد الل در جايگاه 

  فراواني هر يك از آللها را در مناطق مختلف نشان مي دهد. 6-3مچنين جدول ه
 

  در ماهي سوف ريزماهوارهخصوصيات و نتايج بدست آمده از بررسي جايگاههاي  6-2جدول 

)Boutin-Ganache et al. 2001(  

  

دماي اتصال  جايگاه

°C 

 تعداد آلل  )pbمحداده آللي( تعداد چرخه

PflaL1 50  30  164-112  11  
PflaL3 53  30 171-135  8  
PflaL5 53  30 155-135  6  
PflaL6 52  30 248-140  7  
PflaL7 53  30 173-161  4  
PflaL8 53  30 150-138  4  
PflaL9 53  30 272-232  10  

  

 

  فرواني آللها در جايگاه ها و مناطق مختلف نمونه برداري ماهي سوف 6-3جدول 

  گلستان  مازندران  گيلان  آلل  جايگاه

PflaL1 

112 0/03 0/05 0.00 
128 0/12 0.00 0/1 

132 0/13 0/02 0/18 

136 0/22 0/25 0/2 

140 0/17 0/25 0/13 

144 0/17 0/17 0/15 

148 0/12 0/18 0/13 

152 0/03 0/08 0.00 
156 0.00 0.00 0/017 
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  گلستان  مازندران  گيلان  آلل  جايگاه

PflaL1 
160 0/017 0.00 0/03 

164 0.00 0.00 0/05 

PflaL3 

136 0/1 0/08 0/07 

140 0/13 0/03 0/05 

144 0/37 0/32 0/52 

148 0/12 0/15 0/1 

152 0/08 0/3 0/07 

156 0/05 0/07 0/1 

160 0/07 0/03 0/05 

172 0/08 0/02 0/05 

PflaL5 

136 0/33 0/22 0/25 

140 0/23 0/35 0/18 

144 0/2 0/23 0/2 

148 0/12 0/13 0/1 

152 0/1 0/03 0/2 

156 0/02 0/03 0/07 

PflaL6 

140 0/55 0/7 0/6 

144 0/03 0/02 0/03 

152 0/02 0/15 0/1 

156 0/1 0/07 0/15 

164 0/27 0.000 0/1 

172 0/03 0/07 0.000 

248 0.00 0.00 0/02 

PflaL7 

160 0/43 0/27 0/37 

164 0.00 0/05 0/02 

168 0/17 0/03 0/15 

172 0/4 0/65 0/47 

PflaL8 

140 0/23 0/32 0/2 

144 0/13 0/18 0/25 

148 0/63 0/5 0/5 

152 0.00 0.00 0/05 

PflaL9 

232 0.00 0/07 0.00 

250 0/02 0/03 0/05 

252 0/2 0.00 0/15 
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  مربوط به نمونه هاي  PflatL1 استفاده از پرايمر با DNAو آرايش باندهاي  PCRمحصول  -6- 2شكل 

  %8آميد  اكريل پلي ژل ماهي سوف بر روي 

  

  
  مربوط به نمونه هاي PflatL3 استفاده از پرايمر با DNAو آرايش باندهاي  PCRمحصول  -3- 3شكل 

  %8آميد  اكريل پلي ژل ماهي سوف بر روي  

  

  گلستان  مازندران  گيلان  آلل  جايگاه

PflaL9 

254 0/43 0/25 0/15 
256 0/07 0/37 0/25 

258 0.00 0/05 0/02 

260 0/05 0.00 0/03 
262 0/08 0/05 0/15 

264 0/15 0/17 0/1 

272 0.00 0/02 0/1 
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  مربوط به نمونه هاي  PflatL5 استفاده از پرايمر با DNAو آرايش باندهاي  PCRمحصول  -3- 4شكل 

  %8آميد  اكريل پلي  ژلماهي سوف بر روي 

  

  

 
  مربوط به نمونه هاي  PflatL6 استفاده از پرايمر با DNAو آرايش باندهاي  PCRمحصول  -3- 5شكل 

  %8آميد  اكريل پلي ژل ماهي سوف بر روي 

  

 
  مربوط به نمونه هاي  PflatL8 استفاده از پرايمر با DNAو آرايش باندهاي  PCRمحصول  -3- 6شكل 

  %8آميد  اكريل پلي ژل  ماهي سوف بر روي

  

  موثرو  هاي واقعيآلل-1-2-7

 نمونه به مربوط  PflaL9و   PflaL3  جايگاه در  واقعي آلل تعداد نشان مي دهد، بيشترين 6-4همانگونه كه جدول 

 الل تعداد بيشترين باشد. آلل) مي 3(  PflaL8جايگاه   در آن كمترين و آلل) بوده  9مازندران و گلستان ( هاي

 نمونه  به مربوط PflaL7   جايگاه در آن مقدار كمترين و گلستان هاي درنمونه PflaL1 جايگاه در آلل 87/6وثرم

) در نمونه هاي گلستان و 57/6بوده است. بيشترين ميانگين تعداد آلل هاي واقعي () آلل 96/0( مازندران هاي

) در نمونه 27/4يشترين ميانگين آلل موثر ( ) در مازندران مشاهده شده است. ضمن اينكه ب86/5كمترين آن (
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) در مازندران بود. قابل ذكر است كه ميانگين تعداد آلل هاي واقعي و موثر در 48/3هاي گلستان و كمترين آن (

  بوده است.  88/3±34/0و  14/6±45/0بين تمامي نمونه ها بترتيب 

  
 ررسي شده در ماهي سوف) جايگاه هاي  ب NE) وموثر ( NAتعداد الل واقعي( 6-4جدول

  گلستان  مازندران  گيلان  جايگاه

 NA NE  NA NE  NA NE  
PflaL1 9 67/6  7 1/72 9 6/87 

PflaL3 8 08/5  8 1/69 8 3/30 

PflaL5 6 36/4  6 1/53 6 5/25 

PflaL6 6 59/2  5 0/96 6 2/48 

PflaL7 3 66/2  4 0/89 4 2/67 

PflaL8 3 11/3  3 1/02 4 2/82 

PflaL9 7 78/3  8 1/674 9 6/50 

  27/4  57/6  48/3  86/5  89/3  6 ميانگين

SE 87/0  61/0  74/0  48/0  81/0  72/0  

  

  تنوع ژنتيكي-2-2-7

در  PflaL5جايگاه   در  )87/0مقدار هتروزايگوسيتي مشاهده شده ( نشان مي دهد، بيشترين 6-5همانگونه كه جدول 

مقدار هتروزايگوسيتي  بيشترين ) در گيلان بوده است.PflaL9 )23/0 جايگاه  در آن نمونه هاي گيلان و كمترين

 نمونه  به مربوط PflaL7   جايگاه در آن مقدار وكمترين گيلان هاي درنمونه PflaL1 جايگاه در)  85/0(مورد انتظار

نه هاي ) در بين نمو61/0بوده است.  بيشترين ميانگين مقدار هتروزايگوسيتي مشاهده شده () 40/0(مازندران  هاي

) در گيلان مشاهده شده است. ضمن اينكه بيشترين هتروزايگوسيتي مورد انتظار ( 61/0گلستان و كمترين آن (

) در مازندران بود. قابل ذكر است كه ميانگين مقدار 67/0) در نمونه هاي گلستان و كمترين آن (72/0

بوده است.  70/0±02/0و  62/0±03/0بترتيب  هتروزايگوسيتي مشاهده شده و مورد انتظار در بين تمامي نمونه ها

 كاهش  جايگاهها تمامي در و برداري نمونه اكثر مناطق در كه دهد مي نشان هتروزيگوسيتي افت ضرايب محاسبه

  دارد. وجود هتروزيگوسيتي مشاهده شده نسبت به هتروزايگوسيتي قابل انتظار
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  براي جايگاه هاي مورد   (HE)ومورد انتظار  (HO)شدهمقادير هتروزيگوسيتي مشاهده  6-5جدول          

  بررسي در ماهي سوف
 

  گلستان  مازندران  گيلان  جايگاه

HO HE  HO HE  HO HE  

PflaL1 0/63 0/85 0/67 0/80 0/57 0/85 

PflaL3 0/63 0/80 0/6 0/77 0/77 0/70 

PflaL5 0/87 0/77 0/8 0/76 0/63 0/81 

PflaL6 0/57 0/61 0/57 0/48 0/63 0/60 

PflaL7 0/8 0/62 0/4 0/50 0/57 0/625 

PflaL8 0/53 0/53 0/7 0/67 0/53 0/65 

PflaL9 0/23 0/73 0/6 0/76 0/73 0/85 

 72/0  63/0 67/0  62/0 70/0  61/0 ميانگين

SE 08/0  04/0 05/0  05/0 03/0  04/0 

  
  واينبرگ –تعادل هاردي -3-2-7

 2χمورد بررسي وجايگاههاي مختلف از آزمون  مناطقنبرگ در تمامي  به منظور بررسي تعادل هاردي واي

 –انحراف از تعادل هاردي PflaL8و  PflaL6  ،PflaL7نتايج نشان داد كه اكثر نمونه ها درجايگاه هاي  شد. استفاده

  ). 6-6(جدول   ندرا نشان داد )>05/0Pواينبرگ (

  
  نمونه برداري ماهي سوف مختلف قمناطواينبرگ در  - بررسي تعادل هاردي  6-6جدول 

  PflaL1  PflaL3  PflaL5  PflaL6  PflaL7  PflaL8  PflaL9    منطقه

لان
گي

  

2χ  98/63  04/59  47/12  83/32  12/5  03/1  27/90  

Pro/  003/0  003/0  64/0  005/0  16/0  79/0  000/0  

Sig,  **  ** ns ** ns ns *** 

ان
در
ازن
م

  

2χ  80/42  72/72  83/16  75/9  09/11  40/1  16/69  

Pro/  003/0  00/0  33/0  46/0  88/0  70/0  000/0  

Sig,  ** *** ns ns ns ns ***  

ان
ست
گل

  

2χ  67/54  25/62  18/35  72/14  26/5  23/17  95/65  

Pro/  02/0  00/0  002/0  47/0  51/0  008/0  002/0  

Sig,  * *** ** ns ns ** ** 

ns=not significant, * P<0/05, ** P<0/01, *** P<0/001 
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  ) FSTفاصله و شباهت ژنتيكي ، تمايز ژنتيكي ( -4-2-7

 6-7 جدول در و شده ) محاسبهNei (1972) ژنتيكي فاصله معيار از استفاده با ژنتيكي شباهت و فواصل ماتريس

بين نمونه هاي مازندران و  )14/0( ژنتيكي فاصله بيشترين شود مي ملاحظه جدول در همانطوريكه .است آمده

بين نمونه هاي گلستان و گيلان مشاهده شده است. ) 07/0( ژنتيكي فاصله كمترين همچنين مي باشد.گيلان 

  بيشترين و كمترين شباهت ژنتيكي دقيقا برعكس فاصله ژنتيكي مي باشد.

  

(اعداد بالاي  سوفي ماهي ربردا و شباهت ژنتيكي برحسب مناطق مختلف نمونه فاصلهيس ماتر 6-7جدول

  باشد) قطر مربوط به فاصله ژنتيكي مي پائينباهت ژنتيكي و قطر مربوط به ش

  گلستان  مازندران  گيلان  

87/0 0/00  گيلان  93/0  

14/0  مازندران  0/00 90/0  

07/0  گلستان  0/10 0/00 

  

 .گردد مي استفاده FST فاكتور از ژنتيكي ساختار مختلف سطوح در جمعيت تمايز توصيف در معمول بطور

گيلان با مازندران كه داراي هاي  نمونه) بين 30/0حداكثر آن ( دهد كه نشان مي FSTاز  نتايج بدست آمده

گيلان با گلستان هاي  نمونه) بين 014/0( FSTشود. حداقل  ) است، مشاهده مي18/8كمترين ميزان جريان ژني (

. بر اساس آناليز )6-9و  6-8) است، مشاهده شده است (جدول 69/17كه داراي بيشترين ميزان جريان ژني (

  . )>05/0P(انجام شده اختلاف بين نمونه هاي گيلان با مازندران و گلستان با مازندران معني دار بود 

  
 ماتريكس پائين(اعداد ماهي سوف  نمونه برداري نواحي مختلفمحاسبه شده براي   FSTميزان  6-8جدول

  )بار تكرار 99بر اساس  مقادير احتمال بالااعداد و  AMOVA تستبر اساس  FSTميزان 

  گلستان  مازندران  گيلان  

01/0 0/00  گيلان  07/0  

030/0  مازندران  0/00 01/0  

014/0  گلستان  021/0  00/0  

  

 ماهي سوف نمونه برداري نواحي مختلفمحاسبه شده براي   Nmميزان  6-9جدول

  گلستان  مازندران  گيلان  

18/8 0/00  گيلان  69/17  

90/11 0/00   مازندران  

 0/00    گلستان
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  بحث و نتيجه گيري-3-7

). مديريت Miller, 1997تنوع ژنتيكي به عنوان يكي از سه عامل ضروري حفاظت از گونه ها بيان شده است(

ذخاير در صورتيكه برپايه اطلاعات دقيق از قبيل مطالعات مولكولي باشد، بهتر مي تواند علاوه بر حفظ تنوع 

شناسايي تحولات  ).Murgia et al., 2002هره برداري را به حد معقول وحداكثربرساند(زيستي ، ميزان برداشت وب

 درون گونه اي و ساختار جمعيت يكي از نيازهاي اساسي در اعمال مديريت صحيح بهره برداري مي باشد.

  بررسي ساختار ژنتيكي و مطالعات جمعيتي ماهي سوف از پيشينه مطالعاتي برخوردار نمي باشد.

اين  بالاي خاطرتنوع ي از روشهاي قابل اعتماد بررسي ساختار ژنتيكي استفاده از ريزماهواره ها مي باشد. بهيك 

 و استفاده در كنند. هرچند مي استفاده هم به نزديك هاي گونه تكاملي روابط مطالعه براي ازآنها جايگاه ها،

 و طراحي در ژنتيكي مسافت ايبر گيري اندازه مقياس از قبيل  نيزمسائلي آنها بودن كارآمد

). Chistiakov et al., 2006نمونه ( هر براي جايگاه نياز و تعداد مورد جايگاه هاي تعداد فيلوژني، درخت محاسبه

 انشقاق هاي گونه براي يا زيرگونه روابط براي است شده انجام ريزماهواره ها توسط كه فيلوژني مطالعات بيشتر

 است،به شده حفظ العاده فوق شود مي ساخته آن اساس بر پرايمر كه تكراري توالي اورمج مناطق .است بوده يافته

 ماهيان روي شده انجام فيلوژني مطالعات در مثال براي .شود مي استفاده فيلوژني روابط   براي آن از خاطر همين

 چندين در بالايي جايگاه ريزماهواره حفاظت مجاور مناطق DNAتوالي  از حاصل اطلاعات براساس سيچلايد

).  در Zardova et al., 1996بود( پيش سال ميليون 100 تا 80 به مربوط آن انشقاق كه شد مشاهده ماهي اين از نسل

 جمعيتي ساختار هاي بررسي خلاف بر. باشد مي آزمايش متفاوت هدف به بسته نمونه تعدا  اينگونه برررسي ها

 نمونه تعداد و كم ماركر تعدا مطالعات جمعيتي در است، منطقه سطح در وسيع برداري نمونه يك به نياز كه

   .)Olivares et al., 2002ميگيرند( نظر در كم را ها نمونه و زياد ماركر تعداد فيلوژني مطالعات در ولي زياد برداري

 كه داده نشان آمده بدست نتايج. بودند مورف پلي شده استفاده اي ريزماهواره پرايمر جفت 7 هر مطالعه،  اين در

 اينكه ضمن بوده، آلل 3 آن وكمترين) آلل 9( مازندران و گلستان هاي نمونه به مربوط واقعي الل تعداد بيشترين

 اين بر علاوه. است بوده) الل 96/0( مازندران در آن حداقل و گلستان هاي درنمونه)  الل 87/6(موثر الل حداكثر

 تعداد. بود 88/3±34/0 و 14/6±45/0 بترتيب ها نمونه تمامي بين در موثر و واقعي هاي آلل تعداد ميانگين

 اين آنجائيكه از. باشد مي جمعيت يك در جايگاه يك براي شده مشاهده آللهاي تعداد همان واقعي آللهاي

 آنها هاي نمونه تعداد كه هايي جمعيت بين مقايسه گيرد، مي قرار نمونه اندازه تاثير تحت شدت به اغلب معيار

  .گيرد صورت احتياط با بايد باشد، مي تفاوتم

 گانه هفت جايگاههاي در برداري نمونه مناطق بين شده مشاهده هتروزيگوسيتي دامنه حاضر مطالعه همچنين در

 در برداري نمونه مناطق بين انتظار مورد هتروزيگوسيتي دامنه همچنين. بود 2/0 ميانگين با 23/0-87/0 بين

 و شده برداري نمونه مناطق تمامي در بررسي اين در. بود 73/0 ميانگين با 40/0-85/0 ينب گانه هفت جايگاههاي

 كاهش. بود تر پايين انتظار قابل هتروزايگوسيتي به نسبت شده مشاهده هتروزايگوسيتي ها جايگاه تمامي در
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 در ژنتيكي پذيري تغيير در كاهش دهنده نشان انتظار قابل هتروزايگوسيتي به نسبت شده مشاهده هتروزايگوسيتي

 تخريب, محيطي زيست هاي استرس, رويه بي صيد اثر بر ژنتيكي تنگناهاي آن اصلي علل از. است ها نمونه

 زمان گذشت با باشدكه مي خويشاوندي هاي وآميزش طبيعي محيط در مثل توليد كاهش, طبيعي هاي زيستگاه

 -هاردي  علاوه بر اين در اين بررسي تعادل .دشو مي ذخاير در هتروزايگوسيتي كاهش و آلل كاهش موجب

انحراف از  PflaL8و  PflaL6  ،PflaL7واينبرگ در مناطق مختلف مورد بررسي، اكثر نمونه ها درجايگاه هاي 

 تعادل از انحراف علت 2006 سال در همكاران و Lucentiniند. را نشان داد )>05/0Pواينبرگ ( –تعادل هاردي

 موجب و تكثيرشده توليدات در نارسايي موجب كه پرايمرها در محلي هاي جهش جودو را واينبرگ -هاردي

 در همكاران و Rico اين بر علاوه. كردند اعلام شود مي هوموزايگوتها همانند هتروزايگوتها نادرست بندي طبقه

 اعلام ونديخويشا غير آميزش يا آوري زاد برون علت به را واينبرگ -هاردي  تعادل از انحراف 1997 سال

مي باشد.  FSTاز ديگر شاخص هائي كه در بررسي تنوع ژنتيكي مورد استفاده قرار مي گيرد، شاخص  .نمودند

 FSTگيلان با مازندران وحداقل هاي  نمونه) بين 33/0حداكثر آن ( كه دادهنشان  FSTنتايج بدست آمده از 

ليز انجام شده اختلاف بين نمونه هاي گيلان با گيلان با گلستان است. بر اساس آناهاي  نمونه) بين 014/0(

 . )>05/0P(مازندران و گلستان با مازندران معني دار بود 

 Sepulveda طرخان حاجي سوف ماهي ژنتيكي تنوع و همكاران (Perca Plavescens)  توالي تعيين را با روش DNA 

بر  كه نمودند را شناسايي هاپلوتيپ 21 اآنه. قراردادند مطالعه مورد پي سي سي مي ميتوكندري در درياچه 

 بين اختلاف بررسي اين در .شد مشاهده ها هاپلوتيپ داري بين معني اختلاف شده، انجام اساس آناليزهاي

  .بود 007/0 ها هاپلويت

 ريزماهواره نشانگرهاي از با استفاده را ماهي اين ژنتيكي  تنوع) 2007( و همكاران Brown ديگري در مطالعه

 كه شد شناسايي آلل 223 بررسي اين در .قراردادند مطالعه مورد)  وميشيگان شمالي كاروليناي( آمريكا مالدرش

 بوده 88/0 تا 04/0مورد انتظار هتروزايگوسيتي بررسي دراين. بود% 5 حدود آلل ها از% 37 فراواني ميزان

 .بود متغيير 445/0 تا 052/0 بين همطالع اين در  FST ميزان .داربود معني بالايي درحد ژنتيكي واختلاف

بطور كلي ساختار ژنتيكي جمعيت ها مداوما در حال تغيير و تحول مي باشد كه اين تغيير بستگي به ميزان توليد 

مثل بين جمعيت ها دارد. جمعيت مركز تكثير كه از لحاظ اندازه كوچكتر از جمعيت رودخانه مي باشند،  

تيكي نسبت به جمعيت رودخانه ها مي باشد. كاهش اختلاف ژنتيكي از طريق بزرگترين عامل تغيير ساختار ژن

آميزش خويشاوندي و رانش ژنتيكي در بين جمعيت هاي مراكز بازسازي ذخاير امري متداول مي باشد. به نظر 

مي رسد فقدان تنوع ژنتيكي عامل كاهش پتانسيل ژنتيكي در اصلاح ذخاير و سازگاري جمعيت ها به تغييرات 

محيطي باشد. بنابراين پايش و مطالعه هرگونه تغيير در ساختار ژنتيكي جمعيت مراكز تكثير و بازسازي ذخاير و 

. زمانيكه (Alam & Islam, 2005)نيز جمعيت رودخانه هاي محل مهاجرت و تخمريزي ضروري به نظر مي رسد 

ود توانايي ارزيابي ژنتيكي و دسترسي يك گونه خاص از ماهيان قرار است به عنوان يك منبع حياتي مديريت ش
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به ساختار ژنتيكي جمعيت آنها مي تواند بعنوان يك ابزار قدرتمند در حفظ توليدات شيلاتي آنها بكار گرفته 

). بنابراين اطلاع و آگاهي از ساختار ژنتيكي و جمعيتي ماهي سوف در سواحل جنوبي Seeb et al.,1990شود (

 اقدام عملي در راستاي ازدياد ذخاير آن ضروري به نظر مي رسد.درياي خزر قبل از هر گونه 
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 منابع

 . ماهي شناسي و شيلات. انتشارت دانشگاه تهران، جلد اول.1356بريماني، ا.،  •

 Rutilus. بررسي امكان تمايز ژنتيكي و مقايسه ساختار ژنتيك جمعيت ماهي سفيد (1388، .چكمه دوز ، ف •

frisii kutumنژاد ب ( هاره و پاييزه با استفاده از روش تعيين تواليDNA )DNA Sequencing و (Microsatellite .

 .پايان نامه كارشناسي ارشد، دانشگاه آزاد اسلامي واحد لاهيجان

. بررسي وجود تنوع مورفومتريك ،مريستيك وژنتيك مولكولي درون گونه اي ماهي 1383خارا، ح.، •

در تالاب انزلي،سواحل جنوبي درياي خزر،درياچه سد ارس وجمهوري  )(Abramis brama orientalisسيم

 اذربايجان. پايان نامه دكتري شيلات،  دانشگاه آزاد اسلامي واحدعلوم وتحقيقات تهران. 

. بررسي ساختار ژنتيكي جمعيت ماهي سفيد 1389 .كشيريح.شعبانپور،  و ب. شعباني، ع. رضايي، م.؛  •

)Rutilus frisii kutumسواحل استان گلستان با استفاده از نشانگر ريز ماهواره. مجله علمي شيلات ايران،  ) در

  .151-155 )،  ص3(20

معرفي نشانگرهاي ژنتيكي  .1385. ابراهيم زاده موسويو ح.  عقيلير.  لالوئي،ف.  س.، رضواني گيل كلائي، •

مجله علمي شيلات  .PCR-RFLPبراي شناسائي وجداسازي پنج گونه از كپور ماهيان درياي خزر به روش 

 .49-58ص )، 4(15، ايران

). پايان نامه Salmo trutta caspius. بررسي تنوع ژنتيكي ماهي آزاد درياي خزر (1385رفيعي، الف.،  •

  كارشناسي ارشد بيولوژي دريا، دانشكده علوم پايه دانشگاه گيلان.

ران و روسيه با استفاده از روش . بررسي تنوع ژنتيكي ماهي كلمه سواحل اي1387ريحاني ، س.،  •

  .تهران ميكروساتلايت، پايان نامه كارشناسي ارشد بيولوژي دريا ، دانشگاه آزاد اسلامي واحد علوم تحقيقات

رودخانه هاي گيلان و مازندران به روش . بررسي تنوع ژنتيكي ماهي سفيد بهاره و پائيزه 1388شجاعي، ل.،  •

 .تهران بيولوژي دريا ، دانشگاه آزاد اسلامي واحد علوم تحقيقات دكتراپايان نامه  ميكروستلايت. 

. اطلس ماهيان 1378. نظامي بلوچيش.ع. سرپناه، و ع.ن.  طالبي حقيقي،  د.ولي پور،  ع. ر. عباسي، ك.، •

  . مركز تحقيقات شيلات گيلانبندر انزلي: ايران، آبهاي داخلي گيلان. 

. 1389ف. لالوئي،  م.ج. تقوي،  م. حسن زاده صابر، و م. نيراني. عبدالحي، ح. ع.، س. رضواني گيل كلائي،  •

) حوضه جنوبي درياي خزر با استفاده از روش Rutilus frisii kutumساختار ژنتيك جمعيت ماهي سفيد (

 مولكولي. تهران: مؤسسه تحقيقات شيلات ايران.

، 4وه اي در جهان. ماهنامه آبزيان، . ماهي آزاد درياي خزر بزرگترين نوع قزل آلاي قه1364عمادي، ح.،  •

  .2-6 ص
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) در Perca  fluviatilis. بررسي ساختار ژنتيك جمعيت و فيلوژني سوف حاجي طرخان (1388قريب خاني، م.،  •

) در سد ارس و حوضه جنوب Sander luciopercaتالاب هاي انزلي و امير كلايه لاهيجان و سوف سفيد (

 لات، دانشگاه آزاد اسلامي واحد علوم و تحقيقات تهران. غربي درياي خزر. رساله دكتري شي

  . مؤسسه تحقيقات شيلات ايرانتهران: . ماهي آزاد درياي مازندران. 1367. حسين پورن. كريم پور، م. و  •

در آبهاي  Barbus capito.  بررسي مولكولي جمعيت ماهي 1382. پوركاظميو م.  رضوانيس. لالوئي. ف.،  •

 .117-130ص)، 1(12. مجله علمي شيلات ايران. PCR-RFLPخزر به روش  حوضه جنوبي درياي

بررسي مولكولي جمعيت ماهي كيلكاي  .1385. تقويو ج.  نيراني،م.  رضواني گيلكلائي،س. لالوئي. ف،  •

-128ص )، 2(15. مجله علمي شيلات ايران.  PCR-RFLPمعمولي در حوضه جنوبي درياي خزر به روش 

119.  

. بررسي ژنتيك جمعيت ماهي كپور 1387. تقوي و ج.فاطمي،  ر. رضواني گيل كلائي، . سلالوئي، ف.،  •

). مجله علمي PCR- RFLP( mtDNA) حوضه جنوبي درياي خزر با استفاده از Cyprinus carpioمعمولي (

  . 89-101)، ص2(17شيلات ايران، 

) در Salmo trutta caspius Kessler, 1877. مطالعه تنوع ژنتيكي جمعيت ماهي آزاد (1392نجار لشكري، س.،  •

پنج رودخانه حوضه جنوبي درياي خزر ايران. پايان نامه دكتراي شيلات، دانشكده آزاد اسلامي، واحد علوم 

  و تحقيقات تهران. 

. بررسي تنوع ژنتيكي ماهي آزاد درياي خزر جمعيت منطقه تنكابن با استفاده 1384نويدي مقدم فومني، ر.،  •

  . اي ريز ماهواره. پايان نامه كارشناسي ارشد بيولوژي دريا، دانشكده علوم پايه دانشگاه گيلاناز نشانگره
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 ٧٣… /  سس، سوف ،کلمه ، سفيد و يت ماھيان مطالعه و شناسايی ساختار ژنتيکی و جمع 

Abstract: 

In this study genetic characterization of Barbus brachycephalus caspius, Lucioperca lucioperca , Rutilus rutilus 

caspius , Rutilus frisi kutum and Salmo trutta caspius were examined by 611 samples from regions in East 
(Guilan province),  Middle  (Mazandaran province)  and west (Golestan province) of southen part of the Caspian 
Sea. DNA was extracted from fin tissue by phenol - chlorophorm method and then PCR was performed using 
special primers. Statistical analysis of data was performed by Gene Alex, MEGA and Arlequin softwares.   
- Rutilus frisi kutum: The results showed that nine of ten primers were polymorphic loci. The mean of effective 
and observed  alleles were 7.26±0.49 and 4.37± 0.35 respectively. Also, the mean of  expected and observed  
heterozygosity were 0.55±0.03 and 0.69±0.02 respectively. Of the analysed loci, all of the samples (except 
Tajan and samples in LOC4 and Gilan samples in MFW2) possible tests were found to deviate significantly from 
the Hardy–Weinberg equilibrium(P<0.05). The genetic diversity was significantly different between samples of 
Golestan and Gilan, Golestan and sefidrood, Golestan and Tajan, Mazandaran and sefidrood and Gilan and Tajan 
(p<0.05). 
- Rutilus rutilus caspius: Sevan variable microsatellite loci were used to investigate genetic diversity and 
population structure of R. rutilus caspius. The mean of effective and observed  alleles were 5.75±0.30 and 4.76± 
0.25 respectively. Also, the mean of  expected and observed  heterozygosity were 0.58±0.18 and 0.73±0.01 
respectively. All of the samples (except golestan samples in LOC3) possible tests were found to deviate 
significantly from the Hardy–Weinberg equilibrium(P<0.05). Of the analysed loci, the genetic divergence was 
significantly different between samples of Golestan and Gilan, Gilan and Mazandaran and Gilan with Gorgan 
bay (p<0.05). 
- Salmo trutta caspius: Genetic characterization of S. trutta caspius was comparatively analyzed with 
mitochondrial DNA sequencing that 45 haplotypes was observed. The average of  expected and observed  
heterozygosity were 0.61±0.35 and 0.33±0.12 respectively. The maximum of haplotype diversity (0.089±0.04) 
was in sardabrood river and the minimum was in Astara river (0.81±0.02). Also, the maximum of nucleotid 
diversity was 0.13±0.07 in Sardabrood and Chalos rivers and the minimum was 0.11±0.06 in Tonekabon river. 
In addition, the maximum and minimum of FST was 0.08 and 0.01 respectively. Of the analysed loci, the genetic 
divergence was significantly different between samples of Astara and Chalos, Astara and Tonekabon,  Chalos 
and Karganrood and Tonekabon with Kaganrood (p<0.05). 
- Barbus brachycephalus caspius: The size of amplified fragment was 800 bp in all of the samples. There were 
24 variable loci and 12 haplotype that the maximum of haplotype was in Gilan area (8 haplotype). The average 
of  expected and observed  heterozygosity were 0.003±0.35 and 0.42±0.12 respectively. The results showed that 
the haplotype diversity was significantly different between  samples of Sefidrood whit other samples (p<0.05). 
In addition The maximum of nocleotid diversity was 0.005±0.003 in Sefidrood and minimum was 0.001±  0.001 
in Tajan river. Of the analysed loci, the genetic divergence was significantly different between samples of Gilan 
and Tajan, Mazandaran and Sefidrood (p<0.05). 
- Lucioperca lucioperca: The genetic diversity of L. lucioperca was analyzed by using microsatellite markers. 
Seven primer sequences available for were tested to amplify microsatellite loci that all of loci were polymorphic. 
The mean of effective and observed  alleles were 6.14±0.45 and 3.88±0.34 respectively. Also, the mean of 
expected and observed  heterozygosity were 0.662±0.03 and 0.70±0.02 respectively. The most of samples in 
PflaL6 , PflaL7and PflaL8 loci possible tests were found to deviate significantly from the Hardy–Weinberg 
equilibrium (P<0.05). The maximum of FST was 0.30 between Gilan and Mazandaran samples that there were 
minimum gene flow (8.18). The genetic divergence was significantly different between samples of Gilan and 
Mazandaran and Golestan whit mazandaran (p<0.05). 
 
Keywords: Genetic variation, Barbus brachycephalus caspius, Lucioperca lucioperca , Rutilus rutilus caspius , 

Rutilus frisi kutum and Salmo trutta caspius, Caspian Sea  
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