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-رودخانه هاي بومي مهمكه يكي از گونه )Capoeta capoeta gracilis( ماهيبه منظور بررسي ساختار جمعيتي سياه
هـاي مادرسـو در پـارك ملـي گلسـتان و      دخانهقطعه ماهي از هر كدام از رو 30اي حوضه درياي خزر است، تعداد 

جفـت   9بـا اسـتفاده از   پس از استخراج دي ان اي از بافـت بالـه آنهـا،    . گرگانرود  صيد و به آزمايشگاه منتقل شدند
 جايگاه اسـتفاده  9نتايج نشان داد كه هر . اي پليمراز مورد بررسي قرار گرفتندآغازگر ريزماهواره در واكنش زنجيره

بـالايي  ) 98/0:هتروزايگوسـيتي (و ژنـي  ) 22/10:تعداد الل(مناطق مورد بررسي از غناي اللي  شكل بوده و ، چندشده
ها انحراف از تعادل وجود داشـت كـه   واينبرگ در اكثر جايگاه-بر اساس آزمون تعادل هاردي .باشندبرخوردار مي

بدست آمد كه نشـان   139/0بين دو جمعيت  Neiفاصله ژنتيكي . توان آن را به افزايش هتروزايگوسيتي نسبت دادمي
توانـد اطلاعـات   نتـايج حاصـل از ايـن تحقيـق مـي     . باشـد د تمايز ژني بين دو جمعيت مورد بررسي قابل بيان ميدا

  .هاي حفاظتي و مديريتي اين گونه با ارزش بومي ايران فراهم سازدسودمندي جهت برنامه
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   مقدمه
، Cyprinidaeازخانواده  Capoeta capoeta gracilisماهي سياه

هاي ازگونه ،)Nelson 1994(بزرگترين خانواده ماهيان آب شيرين 
شود كه پراكنش آن در اي ايران محسوب ميبومي مهم رودخانه

هاي جنوب درياي خزر، حوضه درياچه اروميه، ايران در حوضه
 Abdoli( باشددر جنوب شرقي خراسان مي اطراف اصفهان و

اي ماهي در منابع آب شيرين كشور ما حضور گستردهسياه). 1999
اين ماهي جز آن دسته از كپور ماهياني است كه بيشتر عادت . دارد

عدم . گراد را دارددرجه سانتي 20به زندگي در دماي زير 
از دسترس  گسترش اين ماهي در قاره اروپا و آمريكا سبب شده تا

هاي زيستي آن تا حدودي به بيشتر محققان دور مانده و جنبه
به  ماهي احتمالاپراكنش وسيع گونه سياه. صورت مبهم باقي بماند

دامنه وسيع رژيم غذايي و كم توقعي آن، عدم قلمروطلبي و 
هاي گسترده مناسب ماهي و وجود زيستگاهاي سياهزندگي گله

بيوماس بالاي اين ). Eskandari 1998( زيست آن بستگي دارد
هاي زيستي  د مطالعه ويژگيشوهاي داخلي سبب ميماهي در آب

و كوشش در جهت معرفي آن به سيستم پرورشي براي مصارف 
  ).Abdoli et al. 1999(اي برخوردار باشد انساني از اهميت ويژه
 هاي آبزيان دارايها و جمعيتها، زيرگونهامروزه شناسايي گونه

-باشد، چرا كه علاوه بر مديريت صحيح و بهرهاهميت فراواني مي

هاي اصولي در برداري مناسب از منابع، سبب اجراي برنامه
هاي با ارزش، بازسازي ها و جمعيتراستاي حفاظت از گونه

تنوع . دشوهاي مختلف ميذخاير و همچنين ايجاد تنوع در گونه
تعيين شرايط اكولوژيك هاي مهم ژنتيكي آبزيان يكي از شاخص

كاهش تنوع ژنتيكي براي ). Zhu et al. 2002(باشد منابع آبي مي
هاي مختلف مضر و بر ميزان برداشت آنها تاثيرگذار جمعيت

هاي مختلف نياز به شناخت كافي برداري از ذخاير گونهبهره. است
هاي متعددآن دارد تا ها، نژادها و جمعيتاز وضعيت ذخاير گونه

  .دكرن مديريت اصولي بر ذخاير اعمال بتوا
ها با ها و جمعيتدر ابتدا ارزيابي ساختار ذخاير، تشخيص گونه

شد اما با استفاده از صفات مورفومتريك و مريستيك انجام مي
توجه به حساسيت بالاي اين صفات به تغييرات محيطي و اثرات 

ن گذاري بر سلامت ماهيان و همچنيمنفي دستكاري در نشانه
هاي حاصل از آن، علم استفاده از محدود بودن تفسير داده

ماركرهاي مولكولي همچون ريزماهواره، آلوزايم و راپيد جهت 
در اين ميان، . شناسايي ساختار ژنتيكي ذخاير توسعه يافت

نشانگرهاي ريزماهواره در مطالعات ژنتيك جمعيت كاربرد 
واقع اين نشانگرها  در. تري نسبت به ساير نشانگرها دارندگسترده

كه علاوه بر فراواني در ژنوم ارزش بالايي داشته به طوري
موجودات، تنوع قطعات تكرار شونده در آنها بالاست كه دليل آن 

از . توان به نرخ بالاي جهش در اين نشانگرها نسبت دادرا مي
طرفي به علت همبارز بودن، هتروزيگوسيتي و جهش را بهتر 

هاي د كه اين نشانگرها در بررسيكرتوان اذعان ينشان داده، لذا م
هاي ديگر غلبه دارند جمعيتي ماهيان بر برخي معايب روش

)Verspoor and Jordan  1989.( ها را به عنوان ميكروستلايت
تنوع ژنتيكي در بين ساير  تجزيهكارآمدترين نشانگرها در 

نگرهاي اند، لذا در اين بررسي از نشاهدكرنشانگرها معرفي 
 ماهي استفاده شدريزماهواره جهت ارزيابي تنوع ژنتيكي سياه

)Bartfai et al. 2003.(  با توجه به اينكه در اين تحقيق از نشانگر
ماهي استفاده ژنتيكي ريزماهواره جهت بررسي تنوع ژنتيكي سياه

 ، به مختصري از مطالعات صورت گرفته نشانگرهاي شده
با استفاده از چهار   Safari (2006). دشوريزماهواره پرداخته مي

  ماهي جمعيت  ژنتيك  ساختار   بررسي  اي بهريزماهواره جايگاه
پرداخت و تنوع ) Acipenser nudiventris( خزر درياي  شيپ 

داري همچنين اختلاف معني. دكربالايي را در اين گونه گزارش 
خزر وجود هاي رودخانه اورال و سواحل جنوبي درياي بين نمونه

رسد بيش از يك جمعيت در حوضه جنوبي دارد و به نظر مي
در بررسي تنوع ژنتيكي  Rezayi (2009) .درياي خزر وجود دارد

سو، گرگانرود، در مناطق قره )Rutilus frisii kutum( ماهي سفيد
نشانگر ريزماهواره استفاده كرد كه  10تجن، تنكابن و گهرباران از 

و  جايگاهاز نظر تعداد الل در  هاجمعيتتفاوت بين
دار نبود هتروزيگوسيتي مشاهده شده و مورد انتظار معني

)05/0P>( . آناليز توزيع تنوع ژنتيكي نشان داد كه ميزان تنوع
بسيار بالاست در حاليكه تنوع بين ) درصد 98(درون جمعيتي 

در بررسي تنوع  Kashiri (2009). پايين است) درصددو (جمعيتي 
در مناطق ) Rutilus rutilus caspius( كلمه خزر يژنتيك

از سو، تالاب گميشان، خليج گرگان و تالاب انزلي گرگانرود، قره
-د و طبق نتايج حاصله، جمعيتكرريزماهواره استفاده  ده جايگاه
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همچنين . هاي مورد نظر از تمايز ژنتيكي پاييني برخوردار بودند
در اين بررسي حاكي از اين  ها و ميزان هتروزيگوسيتيتعداد الل

رغم مسائلي همچون تكثير مصنوعي ماهي مطلب است كه علي
كلمه، تنوع ژنتيكي آن هنوز هم در سطح قابل توجهي قرار دارد و 
احتمالا سه جمعيت مجزا از ماهي كلمه در مناطق مورد بررسي 

با توجه به اينكه تاكنون مطالعاتي در زمينه تنوع  .وجود دارد
ماهي در ايران  و هاي احتمالي سياهو بررسي جمعيتژنتيكي 

اين بررسي با هدف شناسايي  صورت نگرفته است،ساير كشورها 
هاي اين گونه مهم اكولوژيكي با استفاده از نشانگر جمعيت

استفاده از اطلاعات حاصل از اين تحقيق . ريزماهواره انجام شد
مديريتي مناسب،  هاي حفاظتي وتواند در بهبود و اجراي روشمي

  .دشوسودمند واقع 
  

   هامواد و روش
  DNAبرداري و استخراج نمونه 

ماهي با استفاده از دستگاه الكتروشوكر از برداري از سياهنمونه
گلستان و رودخانه  مليدر پارك ) نمونه 30( مناطق مادرسو

گرم بافت  دوتا  يكاز هر نمونه . انجام شد) نمونه 30( گرگانرود
 DNAاستخراج . درصد نگهداري شد 95م باله جدا و در اتانول نر

) Hillis et al. 1996(كلروفرم - هاي باله به روش فنلاز نمونه
ميكروليتر آب  100استخراجي پس از افزودن  DNA. انجام گرفت

نگهداري  -20مقطر دو بار تقطير تا زمان انجام مطالعات در فريزر
خراج شده نيز با الكتروفورز است DNAبررسي كيفي و كمي . شد

  . دشدرصد و دستگاه اسپكتروفتومتر تعيين  يكژل آگارز 
  و الكتروفورز) PCR(اي پليمراز واكنش زنجيره 

جفت  9از ) اي پليمرازواكنش زنجيره( PCRجهت انجام واكنش 
براي هر يك  هاواكنش). 1جدول(آغازگر ريزماهواره استفاده شد 

ها به هترين دماي الحاق براي هر يك از آناز آغازگرها انجام و ب
نانوگرم  15شامل ميكروليتر  PCR ،25حجم واكنش . دست آمد

DNA ،ميكرومولار  400ميكرومولار از هر آغازگر،  5/0 هدف
dNTP،  آنزيم واحديك Tag DNA polymeraseبافر ، 

X)1(PCR   ،5/1 مولار ميليMgcl2  و آب مقطر استريل تا رسيدن
  در  اي پليمراز حرارتي واكنش زنجيره چرخه  برنامه. بودبه حجم 

اي محصولات واكنش زنجيره. استنشان داده شده  2جدول
جداسازي ) غيريونيزه(درصد  8آميد آكريلپليمراز بر روي ژل پلي

 )Bassam et al.1991( ها به روش نيترات نقرهسپس ژل. شدند
ساز سط دستگاه مستندها توآميزي و پس از تهيه تصوير آنرنگ

 )Gel pro analyzer )Media Cybernetics  2002افزار ژل، از نرم
  .براي محاسبه طول قطعات استفاده شد

  تجزيه آماري
، هتروزيگوسيتي مشاهده شده و جايگاهارزيابي تعداد الل در هر 
ها و همچنين مورفيسم ژنتيكي جمعيتمورد انتظار در بررسي پلي

 واينبرگ با استفاده از نرم افزار- ز تعادل هارديآزمون انحراف ا

GeneAlex6.3 )Peakall and Smouse 2006( تعيين . انجام شد
ها با فاصله و شباهت ژنتيكي و رابطه فيلوژنيك بين جمعيت

افزار نيز با استفاده از نرم UPGMAاستفاده از ترسيم درخت 
PopGene )Yeh et al. 1999 (عيين تنوع به منظور ت. انجام شد

ژنتيكي درون و بين جمعيتي و همچنين ميزان تمايز بين جمعيتي 
با ) Rst(اي و مدل جهش پله) Fst( نهايتبر اساس مدل اللي بي

 GeneAlexافزاري واريانس مولكولي بسته نرم تجزيهاستفاده از 

  .مورد استفاده قرار گرفت 6.3
  

    نتايج و بحث
مناسب بود  PCRواكنش  ها جهت انجامدر نمونه DNAغلظت 

و با توجه به نتايج الكتروفورز ژل آگارز از ) نانوگرم 100تا  50(
نتايج حاصل از الكتروفورز ژل . كيفيت مناسبي برخوردار بودند

-جايگاه مورد بررسي در نمونه 9اكريلاميد نشان داد كه در هر پلي

 هاي مشاهدهتعداد الل). 1شكل(مورف وجود دارد ها حالت پلي
بدست  6-16هاي مورد مطالعه در محدوده جايگاهشده در سطح 

جايگاه و ) 16(بالاترين  CypG3 هايجايگاهكه طوريآمد به
Rru2 2/10ميانگين(تعداد الل را نشان دادند ) 6(ترين پايين .(

. بدست آمد 45/7ثر در اين بررسي وهاي مهمچنين ميانگين الل
- به) He( و مورد انتظار) Ho( شده مقادير هتروزيگوسيتي مشاهده

 774/0- 907/0و ) 985/0 ميانگين( 8/0- 0/1ترتيب در دامنه 
شده متوسط هتروزيگوسيتي مشاهده. قرار داشت) 853/0 ميانگين(
  هاي براي رودخانه 978/0و  993/0ترتيب مناطق نيز به  سطح  در
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  تحقيقهاي مورد استفاده در اين جايگاهخصوصيات  -1جدول

 )Cº( دماي اتصال )5′-3′( توالي  )جفت باز( اندازه الل  تعداد الل كد دستيابي در بانك ژن گاه ژنجاي

 CypG24 AY439142 11  168 - 124 F:CTG CCGCAT CAG AGA TAA ACA CTT  
R: TGG CGG TAA GGG TAG ACC AC 

58 

CypG30 AY439148 14  236 - 172 F: GAA AAA CCC TGA GAA ATT CAA AAG A  
R: GGA CAG GTA AAT GGA TGA GGA G A 

52 

Lid1 AB112732 13  232 - 188 F: TAA AAC ACA TCC AGG CAG ATT  
R: GGA GAG GTT ACG AGA GGT GAG 

51 

Rru2 AB112738 6  84 - 64 F: TTC CAG CTC AAC TCT AAA GA  
R: GCA CCA TGC AGT AAC AAT 

46 

Z21908 Z21908 10  172 - 124 F: ATT GAT TAG GTC ATT GCC CG  
R: AGG AGT CAT CGC TGG TGA GT 

59 

CypG3 AY439122 16  296 - 168 F: AGT AGG TTT CCC AGC ATC ATT GT  
R: GAC TGG ACG CCT CTA CTT TCA TA 

59 

MFW13 MFW13 12  204 - 156 F: ATGATGAGAACATTGTTTACAG  
R: TGAGAGAACAATGTGGATGAC 

56 

MFW17 MFW17 13  232 - 172 F: CTCAACTACAGAGAAATTTCATC  
R: GAAATGGTACATGACCTCAAG 

57 

MFW26 MFW26 10  128 - 92 F: CCCTGAGATAGAAACCACTG  
R: CACCATGCTTGGATGCAAAAG 

60 

 

 
  هاي مورد بررسينقشه ايستگاه -1شكل

 
همچنين بين مناطق مورد بررسي . دست آمدگرگانرود بهمادرسو و 

شده و مورد تي مشاهدهداري بين ميزان هتروزيگوسيتفاوت معني
نمونه  13واينبرگ،  - در بررسي تعادل هاردي. انتظار مشاهده نشد

-به طور معني) منطقه 2×  جايگاه 9(آزمون مورد بررسي  18از 

از  ).3جدول(انحراف از تعادل را نشان دادند  )≥05/0P( داري
بر اساس فراواني   FSTنظر تمايز ميان مناطق بر اساس مقدار 

  )≥05/0P( 008/0واريانس مولكولي نيز  تجزيهاز طريق و  011/0
از ديگر معيارهاي تمايز نيز به  GSTو   RSTمقادير . دشمحاسبه 
 تجزيهنتايج حاصل از . به دست آمدند 008/0و  028/0ترتيب 

نيز نشان داد كه بيشترين ) 2و شكل 4جدول(واريانس مولكولي 
، )درصدFST )99( هاتنوع مشاهده شده مربوط به درون جمعيت

RST )70ميزان . جمعيتي پائين استباشد و تنوع بينمي) درصد
در . نيز ميان مناطق به دست آمد) 85/25(بالايي ) Nm(جريان ژني 

محاسبه ) FST(و تمايز ) Nm(ها نيز ميزان جريان ژني جايگاهسطح 
در ) 006/0(، كمترين ميزان تمايز مشاهده شده )5جدول(شد 

در همان ) 65/41(و بيشترين ميزان جريان ژني  MFW13 جايگاه
  . به دست آمد جايگاه
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هاي نمونه )8-11 ؛مادرسوهاي نمونه )1- 7چاهك  .CypG30الگوي باندي جايگاه-1- 2

 گرگانرود
 

 

 
 گرگانرود) 7- 14 ؛رسوماد) 1- 6هكچا .CypG24 الگوي باندي جايگاه-2- 2
 

 

 
 گرگانرود) 4- 10؛مادرسو) 11-14و 1- 3چاهك .Lid1الگوي باندي جايگاه -3- 2
 

 

 
 مادرسو )9-14 ؛گرگانرود )1- 8چاهك .Rru2الگوي باندي جايگاه -4- 2
 

 
 
 
 
 
 گرگانرود )6-9 ؛مادرسو) 1- 5چاهك .Z21908باندي جايگاه  الگوي-5- 2

 
 گرگانرود)  8- 14 ؛مادرسو) 1- 7چاهك .CypG3الگوي باندي جايگاه -6- 2
 

 

 
 مادرسو) 9- 14 ؛گرگانرود) 1-8چاهك  .MFW13الگوي باندي جايگاه -7- 2
 

 

 
 گرگانرود) 8- 14 ؛مادرسو) 1- 7چاهك .MFW17الگوي باندي جايگاه -8- 2
 

 

 
 مادرسو) 9- 14 ؛گرگانرود) 1- 8چاهك .MFW26الگوي باندي جايگاه -9- 2

  

  جايگاه مورد استفاده در سياه ماهي 9الگوي باندي  -2شكل
 

د كه مقادير آن در تمام شاسبه مح - FIs( 159/0( متوسط شاخص
منفي به دست  CypG3هاي مورد بررسي به غير از جايگاه جايگاه

بر اساس معيار نئي ميزان فاصله و شباهت ژنتيكي بين دو . آمد
بر اساس دندروگرام . محاسبه شد 13/0و  87/0منطقه به ترتيب 

UPGMA  تصور ميترسيم شده بر مبناي مقدار فاصله ژنتيكي -

هاي رودخانه مادرسو و گرگانرود در دو گروه ه جمعيتك شود
  .جدا قرار دارند

 
  اي پليمرازهاي حرارتي واكنش زنجيرهبرنامه چرخه-2جدول

تعداد چرخه  زمان )گراددرجه سانتي( درجه حرارت مراحل
 1 دقيقه 5 94 سازي اوليهواسر رشته

  سازيواسر رشته
  الحاق
 بسط

 1 ثانيه 30 94

 35 ثانيه 30 56- 64

 1 ثانيه 60 72

 1 دقيقه 10 72 بسط نهايي

مورفيسم در ژنوم هسته موجودات به عنوان شاخص حالت پلي
ژنتيكي ارزشمند جهت ارزيابي تنوع ژنتيكي و ساختار جمعيتي به 

مديريت . شودها محسوب مي منظور محافظت از ذخاير ژني گونه
از قبيل مطالعات كه بر پايه اطلاعات دقيق ذخاير در صورتي

تواند علاوه بر حفظ تنوع زيستي، ميزان  مولكولي باشد، مي
 Thai(برداري را به حد معقول و حداكثر برساند برداشت و بهره

et al. 2006.(  با توجه به اينكه متاسفانه اين گونه بومي با ارزش
 استفاده  مورد  هاي جايگاه باشد، مي اختصاصي   جايگاه  فاقد

كلمه   ماهي در   بالايشان مورفيسم پلي بررسي بر اساس  در اين
)Rutilus rutilus (و )Hamylton and Tyler 2008(   كپور  ماهي

انتخاب  )Cyprinus carpio) (Crooijmans et al. 1997( معمولي
 ماهيجايگاه در سياه 9با وجود غير اختصاصي بودن، هر . شدند

)Capoeta   capoeta   gracilis(   بودند  مورفيسم پلي  داراي.  
 

 1      2      3    4     5    ladder   6    7     8     9    10    11   12     13   14 1    2     3     4      5     6     ladder   7      8    9    10 11 

1      2     3    4  ladder  5   6    7     8    9   10  11   12   13  14

1  2  3   4    5    6    7     8    9   10  ladder 11 12  13 14

1 2 3 4 5 6 7 8 ladder 9 10 11 12 13 14

1    2     3     4    5     6    7     8    9    10  ladder 11  12  13 14 

 1    2    3    4    5     6     7    8    9   10  ladder 11  12  13 14 

 1     2     3     4     5     6     7     8     ladder   9    10   11   12  13  14 

1      2      3           4     5   ladder   6      7     8     9    
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 ماهيهاي سياهجايگاه مورد بررسي در جمعيت 9تنوع ژنتيكي  -3جدول
  CypG24 CypG30 Lid1 Rru2 Z21908 CypG3 MFW13 MFW17 MFW26 

 مادرسو

Na 9 13 11 6 10 14 11 13 7 
Ne 115/7 524/9 930/7 369/4 775/4 890/9 531/8 231/9 122/6 
Ho 000/1 000/1 000/1 000/1 000/1 933/0 000/1 000/1 000/1 
He 859/0 895/0 874/0 771/0 791/0 899/0 883/0 892/0 837/0 
FIS 164/0- 117/0- 144/0- 297/0- 265/0- 038/0- 133/0- 121/0- 195/0- 

pHw *** * ns *** *** *** ns *** *** 

 گرگانرود

Na 10 13 12 5 6 14 10 11 9 
Ne 200/7 056/10 287/7 569/4 423/4 778/10 072/8 137/9 187/5 
Ho 000/1 000/1 000/1 000/1 000/1 800/0 000/1 000/1 000/1 
He 861/0 901/0 863/0 781/0 774/0 907/0 876/0 891/0 807/0 
FIS 161/0- 110/0- 159/0- 280/0- 292/0- 118/0 141/0- 123/0- 239/0- 

pHw *** nsns*** ** ns * *** *** 

Na(  تعداد الل؛Ne(  تعداد الل موثر؛Ho(  هتروزيگوسيتي مشاهده شده؛He(  هتروزيگوسيتي مورد انتظار؛Fis(  ضريب درون آميزي؛pHw( واينبرگ  -تست احتمال هاردي
  )≥001/0P(و ) ≥05/0P≤( ،)01/0P( داري در سطحداري و معنيبه ترتيب عدم معني*** و ** ،* ، ns(بعد از ضريب تصحيح بونفروني

  
دار بودن  معني( Prob، )انحرافات ميانگين مربع( Ms، )مجموع مربعات( SS، )درجه آزادي( Fst .dfبر اساس ماتريكس ) AMOVA(واريانس مولكولي  تجزيه -4جدول

  ).جايگزيني تصادفي 99انحراف بعد از 
 df SS MS Est.var. % Stat Value Prob 

     يك درصد 030/0 133/5  58 هابين جمعيت

 FST 008/0 020/0 درصد 99 433/4 433/4 00/266 60  هاجمعيت درون

 
هاي رايج محاسبه  ها در هر جايگاه از مقياس تعداد متوسط آلل

. باشدتنوع جمعيت در اطلاعات حاصل از نشانگرهاي ژنتيكي مي
تواند هاي مشاهده شده در سطوح جمعيتي ميكاهش تعداد آلل

و بالا بودن ) Lind et al. 2009(يكي باشد بيانگر كاهش تنوع ژنت
. غناي آللي نشان دهنده بالا بودن اندازه جمعيت موثر است

بنابراين استفاده از غناي آللي براي ارزيابي تنوع ژنتيكي در 
-گزيني يا حفاظت انتخاب شدههاي بههاي كه براي برنامهجمعيت

ه تنوع زيستي در مطالع .)Diz et al. 2009(باشد تر مياند، مناسب
. باشدجوامع مشخص كننده وسعت تنوع ژني آن جامعه مي

ترين معيار تنوع ژني در يك جمعيت ميزان هتروزيگوسيتي معمول
هتروزيگوسيتي بيانگر طيف . )Brighitte et al. 2005( باشدمي

پذيري در شرايط متغير عنوان پاسخ به سازشوسيعي از ژنوتيپ به
  اري از خصوصيات مهم اقتصادي مثل رشد، بسي و   است  محيطي

  

 دهدبيماري را تحت تاثير قرار مي  برابر  در مقاومت  و   باروري

 )Beardmore et al. 1997( . در مطالعه حاضر، ميانگين تعداد آلل
به دست  45/7ثر نيز وو ميانگين تعداد آلل م 2/10 جايگاهدر هر 

ژني بالاي اين  ه تنوعدهنده غناي آللي و در نتيجآمد كه نشان
ميانگين . باشدهاي مورد بررسي مي گونه در جمعيت

هتروزيگوسيتي مشاهده شده و  مورد انتظار نيز در پنج منطقه 
بدست آمد كه  853/0و  985/0برداري به ترتيب مورد نمونه

دهنده اين است كه عليرغم بروز حوادث طبيعي نظير نشان
هاي انسان ساخت  از فعاليتخشكسالي و سيل و همچنين برخي 

سازي ها، جادهسازي، احداث پل، لايروبي بستر رودخانهنظير سد
ثير بسزايي در از بين رفتن و انقراض اهاي انتقال آب كه تو برنامه

تنوع ژنتيكي اين گونه ارزشمند بومي در هاي وحشي دارد، گونه
  .دو منطقه مذكور در سطح بالايي قرار دارد
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  هاي مورد بررسي در لكوس)Nm(و جريان ژني ) FST(زان تمايز مي -5جدول

 CypG24 CypG30 Lid1 Rru2 Z21908 CypG3 MFW13 MFW17 MFW26 

FST 
019/0 011/0 008/0 014/0 011/0 007/0 006/0 007/0 017/0 

Nm 693/12 086/23 898/31 247/17 467/23 865/33 658/41 128/34 649/14 

  
 

 
  FSTيع تنوع ژنتيكي مشاهده شده تحت معيار نحوه توز -3شكل

 
در صورت بزرگ بودن بيش از اندازه جمعيت، تصادفي بودن 

  جابجايي (مهاجرت  و   گزينيبه جهش،   و عدم وجود  هاآميزش
فراواني آللي و ژنوتيپي  )هيان از يك جمعيت به جمعيت ديگرما
بماند كه تحت عنوان تعادل  تواند از نسلي به نسل ديگر ثابتمي

ماهيان، انحراف از هاي در جمعيت. شودواينبرگ بيان ميهاردي
. )Lucentini et al. 2006( شودميواينبرگ زياد ديده تعادل هاردي

- انحراف در تعادل هاردي Gadus morhuaبررسي تركيب ذخاير 
هاي صفر، رانش واينبرگ را به دليل افزايش هموزيگوسيتي، آلل

 داندژنتيكي، انتخاب، مخلوط شدن و غير كافي بودن نمونه ها مي
)Dahl et al. 2006( . همچنين انحراف از تعادل مشاهده شده در

به خطاي  Onchorhynchus masousمطالعه ساختار جمعيتي 
). Kitanishi et al. 2008( است برداري نسبت داده شدهنمونه

هاي اينبرگ در جمعيتو -علت عمده انحراف از تعادل هاردي
هاي صفر و به وجود آلل )Rutilus rutilus caspius(ماهي كلمه 

با بررسي  .)Kashiri 2009( هتروزيگوسيتي پايين نسبت داده شد

انحراف   علت ،)Rutilus frisii kutum(سفيد   ماهي  هايجمعيت
  اندكرده عنوان  ذخاير  بازسازي  و   مصنوعي تكثير   عمليات را 

 )Rezayi 2009.(  در بررسي ژنتيك جمعيتCatla catla  علت
ها نسبت واينبرگ را به اندازه كم نمونه - انحراف از تعادل هاردي

در تحقيق حاضر، در بررسي . )Alam and Islam 2005(دادند 
داري از ها انحراف معنيجايگاهواينبرگ اغلب - تعادل هاردي

توان به فزوني ميتعادل نشان دادند كه علت عمده آن را 
مقايسه هتروزيگوسيتي مشاهده شده و . هتروزيگوسيتي نسبت داد

هاي مورد بررسي جايگاهو تمام  مورد انتظار در ميان دو جمعيت
باشد كه اين افزايش ممكن است بيانگر افزايش هتروزيگوسيتي مي

عدم آميزش خويشاوندي، جريان ژني بالا و در  نبه دلايلي همچو
واريانس بر  تجزيهنتايج . هاي زياد صورت پذيرد جرتنتيجه مها

- تنها يك درصد از تنوع مشاهده شده را مربوط به بين FSTاساس 

نيز ) FST )011/0  مقدار به دست آمده داند و مي ها جمعيت
 نبود  دارمعني داد كه  نشان  هاجمعيترا ميان   ينيپا  تمايز بسيار
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 )05/0P≤( .بر اساس معيار Wright (1978)  ميزانFST   صفربين 
  ماهيان . باشددهنده تمايز و تفكيك جمعيتي پايين مينشان 05/0تا 

تري را نسبت به  دريايي تنوع ژنتيكي بالاتر و تمايز ژنتيكي پايين
دهند كه اين تنوع به اندازه بزرگ ماهيان آب شيرين نشان مي

ندازه هاي دريايي و اجمعيت و جريان بالاي ژني در محيط
هاي آب كوچك جمعيت مؤثر و جريان ژني محدود در جمعيت

-همان ).Dewoody and Avise 2000(شود  شيرين نسبت داده مي

تاكيد شده،  Hartel and Clarck (1997)طور كه قبلا توسط 
باشد، اما به دست آمده در اين بررسي پايين مي Fstاگرچه ميزان 

دست آمده نتايج به. ن دهدنشاممكن است تمايز ژنتيكي مهمي را 
نشان ) 85/25( بسيار بالايي را ميان دو منطقه) Nm(جريان ژني 

در . تواند ناشي از مهاجرت طبيعي بين مناطق باشددهد كه ميمي
-كه هيچ جريان ژني و يا جريان ژني اندكي بين زيرصورتي

اي بوجود ها باشد، بين آنها تفاوت ژنتيكي قابل ملاحظه جمعيت
با افزايش ميزان مهاجرت، ). Chakraborty 1987(د آمد خواه

 Neigel(يابد ها افزايش ميميزان شباهت ژنتيكي بين جمعيت

هاي جديد منوط به افزايش كه پديد آمدن گونهاز آنجايي). 1997
جدا از يكديگر  اهاي جدا يا نسبتاختلاف ژنتيكي ميان جمعيت

ميان پارامترهايي نظير جريان توان باشد، بنابراين بطور يقين ميمي
 Beacham(د كرزايي ارتباط برقرار ژني، فواصل جغرافيايي و گونه

and Macconachi 2004 .( محاسبه شاخصNm  در اين تحقيق
هاي مورد نيز حاكي از جريان ژني بسيار بالايي بين جمعيت

هاي زياد و تفاوت ژنتيكي بررسي بود كه بيانگر انجام مهاجرت
ضريب درون ( FIs شاخص. باشدها مييان اين جمعيتپايين م
 - به توزيع هاردي بيانگر ميزان آميزش خوشاوندي است و )آميزي

د، شوها مربوط مي جمعيتهاي درون زير نمونه  واينبرگ ژنوتيپ
هاي درون جمعيت  به تنوع ژنتيكي زير جمعيت  FStدر حاليكه 

ررسي، متوسط در اين ب). Carvalho 1998(كل اشاره دارد 
كه اين مقدار به دست آمد و از آنجايي - FIS، 159/0شاخص 

بيانگر اين است كه آميزش خويشاوندي در  است، صفر از كمتر
گيرد و يا ميزان آن بسيار پايين است ها صورت نمي اين جمعيت

تواند دليل ديگري بر فزوني هتروزايگوسيتي كه اين موضوع مي
  سيل   همچون  حوادثي  كلي  طور   به ). Wright    1969(  باشد

در زير حوضه آبريز  1384و  1381، 1380هاي سال هاي 
سرشاخه (رودخانه مادرسو در پارك ملي گلستان و رودخانه زاو 

باعث بروز تغييرات فيزيكي در ساختار طبيعي بستر ) گرگانرود
ده كه تأثير زيادي بر فون آبزيان رودخانه را نيز به شرودخانه 

خشكسالي از جمله حوادث طبيعي ديگري . نبال داشته استد
ها را به  است كه در چند سال اخير دبي و رژيم آبي رودخانه

ثير قرار داده و در فصل تابستان باعث خشك شدن اشدت تحت ت
. ها شده است هاي فرعي رودخانهبرخي از جويبارها و سرشاخه

هاي برنامههاي انسان ساخت نظير همچنين برخي از فعاليت
سدسازي مانند سد گلستان و بوستان روي رودخانه گرگانرود، 

ها از داري و لايروبي بستر رودخانههاي آبخيزداري، آبخوانبرنامه
هاي  ديگر اقدامات توسعه است كه علاوه بر جدايي اكوسيستم

ها، تغيير  اي باعث تخريب بستر طبيعي رودخانهيكپارچه رودخانه
. دشوها و انحراف مسير طبيعي آنها مي رودخانهاكوسيستم طبيعي 

هاي فوق بدون در نظر گرفتن مسيرهاي مهاجرت  تمامي برنامه
باشد كه در نهايت ماهيان رودخانه رو و محل تكثير طبيعي آنها مي

ها  هاي ماهيان وحشي رودخانه ها سبب جدايي جمعيت اين فعاليت
هاي وحشي  جمعيتتواند در دراز مدت تنوع ژنتيكي گشته و مي

  .را به مخاطره اندازد
  گيري كلينتيجه 

رسد  با توجه به نتايج بدست آمده از اين تحقيق، به نظر مي
عليرغم حوادث طبيعي همچون سيل و خشكسالي و فعاليتهاي 

هاي يكپارچه  انسان ساخت كه علاوه بر جدايي اكوسيستم
ير ها، تغي اي باعث تخريب بستر طبيعي رودخانهرودخانه

د، تنوع شو اكوسيستم طبيعي و انحراف مسير طبيعي آنها مي
بنابراين . ماهي در سطح قابل توجهي قرار داردژنتيكي گونه سياه

د كه وجود راهكارهاي مناسب جهت حفظ و كرتوان بيان مي
از . رسد مديريت تنوع ژنتيكي اين گونه بومي ضروري به نظر مي

نتيكي بين اين دو منطقه طرف ديگر با توجه به كاهش تمايز ژ
هاي لازم است كه هرگونه فعاليت و برنامه توسعه روي اكوسيستم

اي با در نظر گرفتن زيستگاه طبيعي فون آبزيان يكپارچه رودخانه
 .صورت پذيرد
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