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که ( Aphanius vladykovi)مطالعه حاضر با هدف بررسی تنوع ژنتيکی ماهی گورخری زاگرس 

وبختياری است، با استفاده از داران و بومی استان چهارمحالدندان هی کوچکی از خانواده کپورما

از چشمه  19قطعه ماهی در پاييز  64منظور تعداد بدين. نشانگرهای ريزماهواره صورت گرفت

جايگاه ريزماهواره چندشکل  4در اين بررسی از . آوری شددختر جمع و گزی و چشمه مادرچهل

و هتروزيگوسيتی  61/11ها به طور ميانگين شده در جمعيت تعداد آلل مشاهده. اده شداستف

-نشان می که محاسبه شد 159/9و در چشمه مادر و دختر  113/9گزی شده در چشمه چهلمشاهده

دهد دوره توليدمثلی طولانی آفانيوس دليلی بر موفقيت توليدمثلی و افزايش هتروزيگوسيتی 

. تمايز ژنتيکی پايينی را ميان مناطق نشان دادندRst (912/9 )و Fst (923/9 )از  نتايج حاصل .است

ها ها نشان داد و فاصله ژنتيکی بين جمعيتدرصد تنوع بين جمعيت دوواريانس ملکولی تنها  تجزيه

تواند متأثر از نحوه و می بوده بالا اًنسبت ،919/11جريان ژنی بين دو منطقه . محاسبه شد 322/9

واينبرگ پس از اعمال ضريب تصحيح  -در بررسی تعادل هاردی. حاسبه آماری جريان ژنی باشدم

اين بررسی دلايل . تست پيروی از تعادل مشاهده شد سهتست جايگاه ژنی، در  12 بينبونفرونی از 

بنابراين  ،دهدهای متمايز ماهی گورخری زاگرس نشان میو نتايج اوليه را برای وجود جمعيت

 .و اقدامات جدی برای حفظ ذخاير ژنتيکی آن ضروری است توجه

 

 های کلیدی‬واژه
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 با مبارزه در که هستند بیولوژیکی ارزش با ماهیان هاآفانیوس

 لحاظ از و دارند نقش( آنوفل پشه لارو خوردن با) مالاریا بیماری

-وریی ترم،وریی اغلب. روندمی کاربه زینتی اهداف برای ظاهری

 پر و خنثی هایآب اما بوده اکسیژن کمبود به مقاوم و هالین

 این. (Keivany and Soofiani 2004)دهند می ترجیح را یژناکس

 سازگاری نوعی که هستند طولانی مثلی تولید دوره دارای ماهیان

 کوتاه زیستی دوره با کوچک ماهیان برای محیطی شرایط با

 از آفانیوس مختلف هایجنس در آن زمان و شودمی محسوب

 مشاهده مرداد تا ینفرورد در غالبیت با مهر اول تا اواخر اسفند

-دو دارای این ماهیان .(Hossaini and Golzar 2012)است شده 

 از و دهندمی نشان را هنگام زود جنسی بلوغ و بوده جنسی شکلی

 Aphanius  .دارند مثلتولید توانایی تولد، از پس ماه چند

vladykovi های استان چهارمحال و ها و رودخانهچشمه در

های رودخانه کارون هستند، ب از سرچشمهبختیاری که اغل

های این ماهی در نظر به کاهش سالانه جمعیت. کندزندگی می

و  شناختیزیستاستان چهارمحال و بختیاری و با توجه به ارزش 

بررسی تنوع ژنتیکی این موجود  ،Aphanius vladykoviزینتی 

جهت درک میزان ذخایر و حفاظت از آن امری ضروری به شمار 

تنوع ژنتیکی یکی از سه سطح تنوع زیستی پیشنهاد شده . آیدمی

برای ( IUCN) توسط سازمان جهانی حفاظت از منابع طبیعی 

بنابراین  (.Lucentini et al. 2009) اظت ذخایر استهای حفبرنامه

شناسی حفاظت حفظ بقای هر جامعه، از اهداف اساسی در زیست

 .است

-به شمار می ی ژنتیکیین نشانگرهاترها یکی از مهمریزماهواره

قدرت تفکیک برای  و آیند، زیرا دارای پتانسیل تخمین مهاجرت

 .Kimberly et al) باشندتشخیص نسبت بالای خویشاوندی می

جا که برای یک جایگاه که آغازگر ریزماهواره بر از آن(. 2006

شود، این های متعددی یافت میشود، آلل اساس آن طراحی می

پایداری . گر برای بررسی تنوع ژنتیکی قابلیت بالایی داردنشان

ها احتمالاً از طریق پایداری ژنوم در کلیه سطوح کنترل ریزماهواره

 هایی که موجب ها نظیر جهشطوری که برخی جهشهشود، ب می

                                                           
1 International union for conservation of  nature 

 (Aphanius vladykovi)ماهی گورخری زاگرس  -1شکل 

 

ری ژنوم و در نتیجه توانند پایداشوند، میمی DNA عدم ترمیم

تنوع  ، لذا(Jewell 2006) ها را تحت تأثیر قرار دهندریزماهواره

های گیری تفاوتها ابزار بسیار حساسی را برای اندازهماهوارهریز

 .آوردها فراهم میژنتیکی جزئی بین جمعیت

بوده که عوامل تهدیدآمیزی برای زندگی آفانیوس زاگرس مطرح 

ها، آلوده شدن منابع آبی، برخی زیستگاه خشک شدن جملهاز آن

ها مانند تالاب فرار ماهیان قزل آلا از استخرها و ورود به تالاب

های مناسب آفانیوس است، همچنین چغاخور که از زیستگاه

آلا در مسیر چشمه و رودخانه، که احداث استخرهای قزل

شکارچیان قدری برای آفانیوس هستند و سبب کاهش قابل توجه 

از جهتی  .شود، اشاره میاندهای این گونه آبزی شدهجمعیت

های انگلی های آبی با بیماریآفانیوس زاگرس در اکثر حوزه

بیماری ایک مواجه و بسیار مستعد برای این بیماری  اًمخصوص

های پیاپی مشاهده شد و با توجه به آنگونه که در بررسی است و

وجهی در اثر ابتلا به ایک تدچار تلفات قابل  های پیشین،پژوهش

 (.Raissy et al. 2008; Fattollahi 2013) شودمی

 Aphaniusهای محدودی در زمینه ژنتیکی بر روی جنس پژوهش

در خط ساحلی اطلس جنوبی تنوع ژنتیکی . استصورت گرفته

A.baeticus ای با استفاده از نشانگرهای میتوکندریایی و هسته

بسیار پایین و تمایز ژنتیکی ضعیفی  و تنوع ژنتیکی شدبررسی 

در این خصوص توزیع پراکنده این گونه که از  .شناسایی شد

و همراهی آن با حوادث  ههای میان دو یخبندان آغاز شددوره

های ادواری حاصل از خلفی انقراض و مهاجرت ناشی از چرخه

عدم وجود روابط فیلوژنیک میان  توانستهجاری شدن سیل 

بررسی (. Gonzales et al. 2014)خوبی بیان کند  جمعیت را به

  مقدمه
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نیز تنوع ژنتیکی کم و جمعیت همگن  A. Fasciatusتنوع ژنتیکی 

نسبت  ریزماهوارهداد و همچنین نشان داد  ناز نظر ژنتیکی را نشا

 ;Maltagliati 1998)نشان داد  به آلوزایم سطح کم تنوع ژنتیکی را

Cimmaruta et al. 2010 .) کروموزومی ماهی در بررسی

( n9)ها گورخری زاگرس مشخص شد که تعداد نمایی کروموزوم

های این جنس از جمله بوده که مشابه دیگر گونه 94برابر 

A.ginaonis ،A. dispar ،A.persicus  است که تاکنون بررسی

 Esmaeili et al. 2007; Amini and Hemmatzadeh) اندشده

های گوناگون بر روی همچنین بررسی نواربندی .(2012

که برای نخستین بار در  Aphanius vladykoviهای کروموزوم

ایران بر روی یک گونه آبزی انجام شد، نشان داد ژنوم این گونه 

های بوده در حالی که بخش Gو  Cدارای نواحی غنی از بازهای 

 Hemmatzade and)در آن کم است  Tو  Aغنی از بازهای 

Amini 2012.) 

 Aphaniusجا که تاکنون اطلاعاتی در مورد تنوع ژنتیکی از آن

vladykovi  منتشر نشده و از طرفی دانستن تنوع ژنتیکی برای

حفظ ذخایر با ارزش این گونه ضروری است، در این مطالعه به 

های آن در دو منطقه با بررسی تنوع ژنتیکی درون و بین جمعیت

 .جفت آغازگر ریزماهواره پرداخته شد 6

 

  هامواد و روش

 برداریبررسی مناطق و نمونه

عدد ماهی  92محال و بختیاری از  برداری در استان چهارنمونه

آفانیوس زاگرس در هر منطقه، چشمه مادر و دختر در شهرستان 

 Eو  N ″46/14ˊ19˚21 جغرافیاییگندمان با موقعیت 

گزی در نزدیکی روستای باستانی و چشمه چهل 11˚92ˊ″91/21

 E ″92/29و  N  ″ 99/99ˊ94˚21جغرافیاییژگرد با موقعیت بی

باله پشتی (. 9شکل )صورت گرفت  1229در پاییز سال  11 ˚19ˊ

در اتانول مطلق فیکس شده و برای مطالعات ژنتیکی به آزمایشگاه 

 .شدبیوتکنولوژی دانشگاه کشاورزی و منابع طبیعی گرگان منتقل 

 یمرازای پلو واکنش زنجیره DNAاستخراج 

 .Hillis et al)کلروفرم -با استفاده از روش فنل DNAاستخراج 

میکرولیتر  199استخراج شده در  DNA. صورت گرفت (1996

آب مقطر دو بار تقطیر حل شده و تا زمان انجام آزمایشات در 

 DNAکمیت و کیفیت . نگهداری شدگراد درجه سانتی -99فریزر 

یک درصد و روش استخراجی با الکتروفورز ژل آگارز 

شش جفت آغازگر ریزماهواره شامل  .فتومتری تعیین شدرواسپکت

BA9 ،AC4 ،CmD1،GATA2  (Strecker 2006) ،BL2-114 

(Dubut et al. 2009 ) وGGM024 (Matura et al. 2012 ) مورد

( PCR)ای پلیمراز واکنش زنجیره. تجزیه و تحلیل قرار گرفت

د و دمای بهینه برای هر یک به برای هر یک از آغازگرها انجام ش

ای پلیمراز روی محصول واکنش زنجیره(. 1جدول )دست آمد 

ها به نهایت ژل جداسازی شده و در درصد 4آمید اکریلژل پلی

 (.Sambrok et al. 1989)آمیزی شدند روش نیترات نقره رنگ

 Gel Doc)ها توسط دستگاه مستندساز ژل برداری از ژلعکس

XR, BIO-RAD )افزار انجام شد و از نرمGel-Pro Analyzer 6.0 

  .برای محاسبه طول قطعات استفاده شد

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 های کپوردندان زاگرسدر جمعیتهای ژنی مورد استفاده خصوصیات جایگاه -1جدول 

 (bp)وزن  (˚C)دمای اتصال (1´-2´)توالی آغازگر جایگاه
BA9(F) F:CACGCTCCTTTGGGGAAGCCTA 

R:GCCGTCTGCCTGTTTGCCTTTATC 
69 262-919  

CmD1(F) F:AATGGATGGTGTGAATGGC 
R:GGATGGATACAGAGCAGCAC 

11 991-164  

GATA2(F) F:TCGGATGCTCAGTCAGTACG 
R:ATGAACAACGAGTCACACGC 

19 921-129  

AC4(T) F:CTGCTGCAGTCTGCAC 

R:TCACCTCCAAGGTTAGTCAT 
99 169-129  

BL2-114 F:ATCACTGCCATTTTATTA 

R:CTGCTCCGCTCTGTTCCA 
19 249-944  

GGM024 F:TCCCTCTTTTTGGTCTCAGG 
R:TAGGTGAACAAATGGCATGG 

11 149-199  
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 های آفانیوس زاگرسجایگاه ژنی مورد مطالعه در جمعیت 6تنوع ژنتیکی  -9جدول 

 

 تجزیه آماری

مربوط به ساختار ذخایر ژنتیکی شامل تعداد آلل  هایجزیهت

، هتروزیگوسیتی مشاهده (Ne)، تعداد آلل موثر (Na)مشاهده شده 

-و تست انحراف از تعادل هاردی( He)و مورد انتظار ( Ho)شده 

 GenAlex 6.3 (Peakall and Smouseافزار واینبرگ توسط نرم

مطالعه . فرونی تصحیح شدبا روش بون Pمحاسبه و مقدار ( 2006

Fst  وRst  نیز با استفاده از آزمونAMOVA افزار در نرم

GenAlex 6.3 صورت گرفت . 

، با (IAM)نهایت فرضیه وجود تنگنای ژنتیکی تحت مدل بی

 Bottleneck 1.2.02 (Cornuet and Luikartاستفاده از نرم افزار 

ر اساس انحراف ب -با تعیین انحراف از تعادل جهش( 1996

 .افزایش یا کسری هتروزیگوسیتی بررسی شد

 

  نتایج 

از شش جفت آغازگر ریزماهواره مورد بررسی در آفانیوس 

زاگرس، هر شش جفت چندشکلی را نشان دادند که جزئیات 

میانگین تعداد آلل  .استآورده شده 9محاسباتی در جدول 

ر و در چشمه مادر و دخت 11گزی مشاهده شده در چشمه چهل

حداکثر تعداد آلل مشاهده شده مربوط به جایگاه . محاسبه شد 19

آلل در هر دو جمعیت و حداقل مربوط به  14با  BA9(F) ژنی

گزی آلل در جمعیت چشمه چهل 4با  AC4و  CmD1جایگاه 

 BL2از بین آغازگرهای مورد استفاده در این پژوهش، . شددیده 

جفت  294تا  919آللی دارای بیشترین محدوده باندی از اندازه 

در این . بودند 169تا  126للی دارای اندازه آ AC4باز و جایگاه 

دارای اندازه آللی  BL2، 999تا  149بین جایگاه دارای اندازه آللی 

و   929تا  129دارای اندازه آللی  GATA2، 249تا  294

GGM024 در این  .جفت باز بودند 149تا  199آللی  دارای اندازه

، با 1تا  422/9ه دامنه هتروزیگوسیتی مشاهده شده از مطالع

در جمعیت  AC4جایگاه  Hoبود که در این بین  241/9میانگین 

در جمعیت  GATA2و در جایگاه  214/9چشمه چهل گزی برابر 

برای  Hoمحاسبه شد و سایر مقادیر  422/9مادر و دختر برابر 

سیتی مورد انتظار از دامنه هتروزیگو. بود یکها برابر دیگر جایگاه

ترین به دست آمد که بیش 449/9با میانگین  291/9تا  491/9

ترین مقدار مربوط به و کم BA9مقدار مربوط به جایگاه ژنی 

طی  .گزی محاسبه شددر جمعیت چشمه چهل CmD1جایگاه 

واینبرگ، انحراف از تعادل بالایی در  -بررسی تعادل هاردی

که پس از کاربرد ( 2جدول ) های ژنی وجود داشتجایگاه

تست پیروی از تعادل مشاهده  سهضریب تصحیح بونفرونی در 

بر اساس آنالیز  Rstو  Fstتمایز بین مناطق توسط شاخص  .شد

برابر  Fstو مقدار  شدمحاسبه ( AMOVA)واریانس ملکولی 

واریانس  تجزیههمچنین  .به دست آمد 929/9برابر  Rstو  992/9

، Fstها را بر اساس معیار تنوع بین جمعیت 9ملکولی طبق شکل 

این نمودار . نشان داد درصد 24ها را و درون جمعیت دو درصد

دهد که در بین این دو منطقه تمایز ساختار ژنتیکی بارزی نشان می

و میانگین  -124/9برابر ( Fis)شاخص درون آمیزی  .وجود ندارد

به دست  924/12برابر  AMOVAجریان ژنی بر اساس آزمون 

میزان شباهت و فاصله ژنتیکی بین  Nei( 1972)بر اساس . آمد

 .به دست آمد 299/9و  491/9 مناطق نیز به ترتیب

  BA9(F) CmD1(F) GATA2(F) AC4(T) BL2-114 GGM024 

 

 گزیچشمه چهل

Na 14 4 19 4 11 4 

Ne 229/12  221/2  261/6  116/6  299/19  292/1  

Ho 1 1 1 214/9  1 1 
He 291/9  491/9  416/9  426/9  212/9  412/9  

 Fis - 941/9  - 914/9  - 164/9  - 199/9  - 944/9  - 929/9  

 

 چشمه مادر و دختر

Na 14 12 4 4 11 19 
Ne 299/19  444/2  299/1  444/1  124/11  619/6  

Ho 1 1 422/9  1 1 1 

He 299/9  422/9  429/9  429/9  219/9  419/9  

 Fis - 949/9  - 112/9  111/9  - 991/9  - 922/9  - 144/9  
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 آللی جایگاه 6 درواینبرگ  -برای تعادل هاردی X2نتایج آزمون   -2جدول 

 X2 BA9 CmD1 GATA2 AC4 BL2-114 GGM024عوامل تعادل  منطقه

 94 191 91 45 21 153 زادیدرجه آ گزیچشمه چهل

 14 149 29 49 41 112 آزمون مربع کای

 0/000 0/000 0/065 0/006 0/000 0/000 احتمال

 ** *** ns * *** *** دار بودنمعنی

 91 191 94 94 44 153 درجه آزادی چشمه مادر و دختر

 42 194 92 96 122 999 آزمون مربع کای

 0/005 0/066 0/008 0/016 0/000 0/000 احتمال

 * ns * ns *** ** دار بودنمعنی

ns ،**،***دار در سطوح پنج، یک و یکدهم درصددار و معنیترتیب عدم اختلاف معنی، به. 
 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 Fstچگونگی توزیع تنوع ژنتیکی مشاهده شده تحت معیار  -9شکل 

 

 

 انحراف تحت مدل -نتایج به دست آمده از تست تعادل جهش

IAM  با استفاده از تست ویلکاکسون وSign  علائمی از بروز

  .تنگنای ژنتیکی در هر دو منطقه نشان دادند

 

  بحث

های با ارزش بومی ایران در ماهی گورخری زاگرس یکی از گونه

-های اخیر جمعیتاستان چهارمحال و بختیاری بوده که در سال

ای که د به گونهانهای آن دچار تغییرات کاهشی چشمگیری بوده

رود و از عمده در زمره ماهیان در معرض تهدید به شمار می

محیطی، خشک شدن های زیستتوان به آلودگیدلایل آن می

 زا مخصوصاًبسیاری از منابع آبی و شیوع بالای عوامل بیماری

که عامل بیماری ایک در ماهیان  Ichthyopthirius multifilisانگل 

های فعالیت (.Keivany and Soofiani 2004)است، اشاره کرد 

نیازی ضروری برای مقابله با کاهش سریع  ،اکولوژیکی و ژنتیکی

های محافظت مؤثر تنوع زیستی هستند، همچنین توسعه استراتژی

مورد روابط اکولوژیکی و ژنتیکی میان  نیازمند داشتن اطلاعات در

ها کمک آنهاست که به امور مدیریتی حفاظت از ذخایر جمعیت

میزان تنوع ژنتیکی و ساختار . (Rezaei 2010)کند شایانی می

جمعیتی در تنوع جمعیت ماهیان به موقعیت جغرافیایی، شرایط 

گیری و تعامل بین گزینی، ذخایر اولیه، دورگمحیطی، نیروهای به

برای عوامل درک این . های اهلی و وحشی بستگی داردجمعیت

سازی ماهیان و حتی سازی، اهلیرهتعیین احتمال تأثیر ذخی

گیری و ایجاد ماهیان تراریخته، بر تنوع ژنتیکی جمعیت دورگ

ترین در بررسی حاضر بیش (.Dunham 2004)ضروری است 

ترین تعداد آلل و کم 14برابر  BA9تعداد آلل مربوط به جایگاه 

به  4گزی برابر در چشمه چهل CmD1و  AC4مربوط به جایگاه 

که  شدمحاسبه  91/11میانگین تعداد آلل مشاهده شده . دست آمد

 (1/4)در ماهیان آب شیرین  جایگاهبیش از میانگین تعداد آلل هر 

(Dewoody and Avise 2000) و نشان دهنده تنوع آللی  بوده

های کوچک در جمعیت. باشدمی های کنونیمناسبی در جمعیت

، واریانس فراوانی های مورد بررسی در این مطالعهمانند جمعیت

آللی بالاست یعنی نوسانات تعداد آلل به دلیل انحراف ژنتیکی 

های تصادفی در طول زمان بیشتر از وقوع این حالت در جمعیت

       بزرگ است و البته با توجه به فرمول واریانس فراوانی آللی

(/ 2Ne (1-p)p  =  واریانس فراوانی آللی، کهp  فراوانی آللی وNe  
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توانند از ها می، تغییراتی که تعداد آلل(جمعیت است اندازه مؤثر

تر از در جمعیت کوچک سریع باشند  دیگر داشته  به نسل   نسلی

در  که احتمال وجود دارد این بنابراین .دهدجمعیت بزرگ رخ می

در  که احتمال وجود دارد این بنابراین های بعدی غنای آللینسل

متفاوت با وضعیت کنونی باشد  های بعدی غنای آللی کاملاًنسل

(Turner and Gold 1998; Shikano et al. 2001; Beaumont 

and Hoare 2003;).  241/9هتروزیگوسیتی مشاهده شده برابر 

در ماهیان آب شیرین است که  Hoورد شد که بیش از میانگین آبر

. محاسبه شد 96/9برابر  Dewoody and Advise (2000) توسط

. کار رفته  باشدتواند به دلیل آغازگرهای بهبالا می هتروزیگوسیتی

از طرفی این پارامتر با موفقیت تولیدمثل در طول دوره زندگی در 

 Dewoody and Avise) هر دو جنس نر و ماده همبستگی دارد

دهد دوره تولیدمثلی طولانی آفانیوس که این امر نشان می (2000

. ش هتروزیگوسیتی استدلیلی بر موفقیت تولیدمثلی و افزای

های همچنین این ماهی بسیار مستعد بیماری ایک بوده و در حوزه

مبتلا به این بیماری است و اً آبی استان چهارمحال و بختیاری غالب

کند که کاهش تنوع ژنتیکی پیدا می دوچندان اهمیت زمانیاین امر 

شود که جمعیت قادر به انطباق با فشارهای انتخابگر سبب می

 رحیط، از قبیل تغییرات آب و هوایی و یا تغییر در منابع دم

زیرا تنوع ژنتیکی که انتخاب بر اساس آن صورت  .دسترس نباشد

. گیرد ممکن است پیش از این از جمعیت حذف شده باشدمی

دهنده تنوع و های متفاوتی هستند که نشانها ناقل آللهتروزیگوت

و بسیاری از خصوصیات  بودهسازگاری با شرایط متغیر محیطی 

مهم اقتصادی، رشد، باروری و مقاومت در برابر بیماری تحت 

 Beardmore et al. 1997; Ciftci and Okumus)تأثیر آن است 

تواند تحت تأثیر تعداد تعداد آلل و هتروزیگوسیتی می (.2002

همچنین مشاهده افزایش  .نمونه و منطقه هدف نیز باشد

ها و خطای اشتباه در هنگام خواندن آللهتروزیگوسیتی در اثر 

PCR دهد نیز رخ می(Li et al. 2009) چرا که با توجه به ،

های اندازه مؤثر جمعیت و تنگنای ژنتیکی این مقدار بالای بررسی

توان به در این رابطه می. رسدهتروزیگوسیتی واقعی به نظر نمی

ای که در گونه های جنسی نابرابر در این ماهی اشاره کرد بهنسبت

های صید شده بیانگر این مطلب برداری بررسی نمونهمناطق نمونه

 درصد 91جمعیت را جنس ماده و  درصد 41بود که حدود 

های جنسی دهند که این نسبتجمعیت را جنس نر تشکیل می

های ژنتیک نابرابر سبب کاهش جمعیت مؤثر شده که تمامی جنبه

دهد و به مرور سبب افزایش مییک جمعیت را تحت تأثیر قرار 

 .که همان افزایش هموزیگوسیتی است شدههای مشابه فراوانی آلل
 

 ژنتیکی تنگنای تجزیه -1جدول 

 Sign He/Hdتست ( P) ویلکاکسون (P) هاجمعیت

 9/6 994/9 994/9 چشمه چهلگزی

 9/6 994/9 994/9 و دختر چشمه مادر

P )احتمال؛Hd  )هتروزیگوسیتی؛  سریک با ژنی هایجایگاهHe )جایگاه-

 .هتروزیگوسیتی بودن زیاد با ژنی های

 

Fst های مورد مطالعه در بین جمعیتتفاوت فراوانی آللی جایگاه-

کند، مقادیر عددی این شاخص از صفر های مختلف را ارزیابی می

برابر با  Fst. (Beaumont and Hoare 2003)متغیر است  یکتا 

های ها، آللوجود تفاوت در بین جمعیت صفر نشان دهنده عدم

دهد که نشان می  > 91/9Fst. یکسان و فراوانی یکسان است

شود ها مقداری محدود میجریان ژنی در میان جمعیت

(Hoolihan et al. 2006.)  با وجود جدایی کامل دو منطقه از نظر

گونه ارتباط آبی بین دو چشمه، جریان جغرافیایی و نداشتن هیچ

البته احتمال  .وجود دارد 924/12ی بالا و بطور میانگین برابر ژن

این مقدار بالای جریان ژنی مربوط به ارتباط آبی این دو دارد 

 های ژنی مورد بررسیدر جایگاه( Fst)و تمایز ( Nm)میزان جریان ژنی  -9جدول 

 میانگین BA9(F) CmD1(F) GATA2(F) AC4(T) BL2-114 GGM024 جایگاه

Nm 924/99 216/9 142/14 921/94 192/96 929/11 924/12 

Fst 919/9 944/9 919/9 992/9 992/9 916/9 992/9 
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اً اما قطع .ها باشدمنطقه در گذشته و یک جمعیت بودن سابق آن

باشد که ژنی می آنچه تأثیرگذار است نحوه محاسبه آماری جریان

 درصد دوکه شاخص تمایز ژنتیکی، تمایز اندک یعنی با وجود این

ها و فراوانی متأثر از تعداد آلل دلیل آنکهبهاما  .دهدرا نشان می

 اًباشد، طبیعتمی( که در دو جمعیت به هم نزدیک هستند)آللی 

نرخ جریان ژنی . دهدآنالیز آماری جریان ژنی بالایی را نشان می

در . های مجزا باشدانگر جمعیتیا کمتر، ممکن است بی درصد 19

های دریایی تمایز جمعیتی کمتری این زمینه بطور خاص گونه

دهند که شاید به دلیل موانع بالقوه کمتر برای مهاجرت و نشان می

میزان فاصله (. Carvalho and Hauser 1995)جریان ژنی باشد 

تا  92/9ها با دامنه برای جدایی جمعیت( Nei 1972)ژنتیکی 

ذکر شده است که با فاصله ژنتیکی مشاهده شده در این  61/9

بررسی مطابقت دارد و نشان دهنده تمایز ژنتیکی هر چند اندک 

 Shaklee and Tamaru)های مورد مطالعه است بین جمعیت

1982.) 

 -از تعادل هاردی با توجه به نتایج حاصل از این پژوهش انحراف

تست مشاهده شد و  2در تست جایگاه ژنی  19واینبرگ از بین 

 .ها پیروی از تعادل را نشان دادندجایگاه درصد 91تنها حدود 

تواند بر اساس کوچکی ها میانحراف از تعادل در این جمعیت

البته  .تصادفی باشدآمیزش غیر جمعیت، رانش ژنتیکی و احتمالاً

احتمال دارد انتخاب طبیعی در این امر دخیل باشد که ممکن است 

های انگلی که بصورت یل ابتلای شدید این ماهیان به بیماریبه دل

رایج و گسترده مشاهده شده و در نتیجه انتخاب ماهیان مقاوم به 

 .توسط طبیعت باشد بیماری

اهمیت با  ،اندهایی که دچار تنگنای ژنتیکی شدهشناخت جمعیت 

با  آنقدر زمان ندارند تا بتوانند اًها واقعبرخی جمعیت بوده زیرا

های کوچک را تهدید مشکلاتی سازگار شوند که اغلب جمعیت

در یک جمعیت . کندها را افزون میکند و خطر انقراض آنمی

رد در هنگام آمیزش ماهیان، افراد خویشاوند با ابسته، احتمال د

اندازه مؤثر )و هر قدر شمار مولدین مؤثر  کنندآمیزش  کدیگری

ی دادن این حالت بیشتر تر باشد احتمال روکوچک( جمعیت

های محل محیط بسته و کوچک چشمه(. Amini 2009)است 

ها و تخریب محیط زیست آفانیوس، عدم ارتباط با سایر آب

بع کاهش طها به مرور زمان سبب کاهش جمعیت و بالزیست آن

 اندازه ن، کاهشآو در پی  شودمولدین و اندازه مؤثر جمعیت می

 .Machado et al)شود می ژنتیکی گنایتن بروز باعث مؤثر جمعیت

ماهی سفید دریای خزر علائم تنگنای ژنتیکی در جمعیت  ،(2007

های جنسی نیز مشاهده شده که دلیل عمده آن به استفاده از نسبت

نابرابر در تکثیر مصنوعی و بقای متفاوت نتاج به دست آمده از 

. (Rezaei 2010)طریق کاهش اندازه مؤثر جمعیت نسبت داده شد 

های تنگنای ژنتیکی باعث فشار درون آمیزی، افزایش ناهنجاری

شود مادرزادی، اختلالات کروموزومی و کاهش بقای فرزندان می

(Schwartz et al. 2008) های زیانو خطر انقراض را با بیان آلل-

اکثر (. O’Grady et al. 2006)دهد آور مغلوب افزایش می

کز خود را بر روی هتروزیگوسیتی و مطالعات تنوع ژنتیکی تمر

دهند در صورتی که نتایج حاصل از آنالیز غنای آللی قرار می

تری از وضعیت ژنتیک تواند تصویر روشنتنگنای ژنتیکی می

های کوچک در اختیار کارشناسان قرار جمعیت بویژه جمعیت

 .دهد

 

 گیرینتیجه

خطر انقراض  در مقابل های بسته معمولاًماهیان ساکن در محیط 

جایی از آن. پذیری بیشتری دارندناشی از تخریب زیستگاه آسیب

گونه بومی ایران در استان چهارمحال و  Aphanius vladykoviکه 

باشد که در اثر خشکسالی و تهدیدات بیولوژیکی و بختیاری می

سال اخیر  9های آن کاهش چشمگیری در محیطی جمعیتزیست

سازی تدابیر مدیریتی جهت بهینه است اند، لذا ضروریداشته

از طرفی تاکنون  .های آفانیوس صورت گیردوضعیت زیستگاه

تکثیر مصنوعی آفانیوس زاگرس با موفقیت صورت نگرفته، لذا 

های طبیعی آن فراهم آوردن امکان تکثیر طبیعی با احیای زیستگاه

را این بررسی دلایل و نتایج اولیه . رسدامری ضروری به نظر می

های متمایز ماهی گورخری زاگرس نشان برای وجود جمعیت

بنابراین توجه و اقدامات جدی برای حفظ ذخایر ژنتیکی  .دهدمی

 .آن ضروری است

 

 

 

 

 

 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
95

.1
1.

1.
10

.3
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 m
g.

ge
ne

tic
s.

ir
 o

n 
20

26
-0

6-
25

 ]
 

                               7 / 9

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1395.11.1.10.3
http://mg.genetics.ir/article-1-1407-fa.html


 سیدآمنه حسینی و همکاران  ...ماهی گورخری زاگرسبررسی تنوع ژنتيکی 

 

 19  1315بهار / 1شماره / یازدهمدوره / ژنتیک نوین

 

 
Abedi E, Mohammadi M, Ghasemi SA (2011) Genetic 

diversity of Scomberomorus guttatus in persian gulf by 

using microsatellite markers. Oceanology 2: 15-21. 

Abedi E, Zolgharnein H, Salari MA, Mohammadi M, 

Ghasemi SA, Archangi B, Mirza R (2010) Genetic 

diversity of Scomberomorus commerson in Persian gulf by 

using microsatellite markers. Journal of Marine Science 

and Technology 9 :83-91. (In farsi) 

Amini F (2009) Basic of fish genetic, racing modification 

and biotechnology, 2nd ed In translation Genetic for fish 

hatchery managers (Tiv D, 1993). Jahad daneshgahi press. 

Tehran: 276-277. (In farsi) 

Amini F, Hemmatzadeh A (2012) Chromosomal study on  

zagros pupfish (Aphanius vladykovi). Journal of Veterinary 

Research 67: 291-296. (In farsi) 

Beardmore JA, Mair GC, Lewis RI (1997) Biodiversity in 

aquatic systems in relation to aquaculture. Aquaculture 

Resourse 28: 829- 839. 

Beaumont AR, Hoare K (2003) Biotechnology and 

Genetics in Fisheries and Aquaculture. University of 

Wales, Bangor, UK.  published by Blackwell Science  Ltd 

p.p: 158. 

Carvalho GR, Hauser L (1995) Molecular genetics and the 

stock concept in fisheries. G.R. Carvalho and T.J. Pitcher, 

(Eds.), Molecular Genetics in Fisheries. London: Chapman 

and Hall, 55-80. 

Ciftci Y, Okumus I (2002) Fish Population Genetics and 

Applications of Molecular Markers to Fisheries and 

Aquaculture: I- Basic Principles of Fish Population 

Genetics. Turkish Journal of Fisheries and Aquatic 

Science 2: 145-155. 

Cimmaruta R, Angeletti D, Pontremolesi A, Nascetti G 

(2010) Low microsatellite variation in Aphanius fasciatus 

from the Tarquinia Salterns. Transitional Waters Bulletin 

4: 83-93. 

Cornuet JM, Luikart G (1996) Description and power 

analysis of two tests for detecting recent population 

bottlenecks from allele frequency data. Genetics 144: 

2001-2014. 

Dewoody JA, Avise JC (2000) Microsatellite variation in 

marine, freshwater and anadromous fishes compared with 

other animals. Journal of Fish Biology 56: 461-473. 

Dubut V, Martin J, Costedoat C, Chappaz R , Gilles A 

(2009) Isolation and characterization of polymorphic 

microsatellite loci in the freshwater fishes Telestes souffia 

and Telestes muticellus (Teleostei: Cyprinidae). Molecular 

Ecology Resourses 9 : 1001-1005. 
Dunham RA (2004) Aquaculture and fisheries 

Biotechnology, Genetic Approaches, 2nd edition p.p: 495. 

E-Reith M R, Jackson T, Robichaud, M (2004) Genetic 

improvement, avoiding genetic bottlenecks in broodstok 

selection. Global Aquaculture Advocate: 57-58. 

Esmaeili HR, Piravar Z, Shiva AH (2007) Karyological 

analysis of two Endemic Tooth- Carp, Aphanius persicus 

and Aphanius sophiae (Pisces: Cyprinodontidae), from 

southwest Iran. Torkish Journal of Zoology 31:69-74. 

Fattollahi M (2013) Outbreak of ectoparasite argulus 

foliaceus in broods of zagros pupfish Aphanius vladykovi 

in Choghakhor lagoon of Chaharmahal-o-Bakhtyari, Iran. 

Iranian Veterinary Journal 9 : 89-103. 

Gonzalez EG, Pedraza-Lera C, Doadrio I (2014) Genetic 

diversity and population history of the endangered killifish 

Aphanius baeticus. Journal of Heredity 105: 597-610. 

Hemmatzadeh A, Amini F (2012) C-, G-, NOR- and 

restriction enzyme- banding and  DAPI staining of 

chromosomes of Zagros pupfish Aphanius vladykovi. 

Journal of Aquatic animals and Fisheries 3: 59-66.  

Hillis DM, Mable BK, Larson A, Davis SK, Zimmer, EA 

(1996) Nucleic Acids IV:sequencing and cloning. In: 

Molecular Systematics (eds. Hillis, D. M., Moritz, C. and 

Mable, B. K.) 321-384. Sinauer Associates, Sunderland. 

Hoolihan JP, Anandh, PJ, Herwerden, LV (2006) 

Mitochondrial analyses of narrow - barred Spanish 

mackerel (Scomberomorus commerson) suggests a single 

genetic stock in the ROPME sea area. ICES Journal of 

Marinc Science 63:1066-1074. 

Hossaini SA, Golzar M (2012) reproduction strategy of 

genus Aphanius (Teleostei: Cyprinodontidae). The Second 

national conference on the Caspian Sea Fisheries 

Resources. (In farsi) 

Jewell-E AR (2006) SSR Primer and SSR Taxonomy 

Tree: Biome SSR discovery. Nucleic Acids Research 34: 

656-659. 

Keivany Y, M-Soofiani N (2004) Contribution to the 

biology of zagros tooth-carp, Aphanius vladykovi 

(Cyprinodontidae) in central Iran. Environmental Biology 

of Fishes 71: 165-169. 

Kimberly AS, Robert JT (2006) microsatellites for 

ecologists: a practical guide to using and evaluating 

microsatellite markers. Ecology Letters 9: 615-629. 

Li J, Wang G, Bai Z (2009) Genetic variability in four 

wild and two farmed stocks of the Chinese freshwater 

pearl mussel (Hyriopsis cumingii) estimated by 

microsatellite DNA markers. Journal of Biology 5: 181-

190. 

Lucentini L, Palomba A, Lancioni H, Gigliarelli L, 

Sgaravizzi G, Natali M, Panara F (2009) Temporal 

changes and effective population size of an Italian isolated 

and supportive-breeding managed northern pike (Esox 

lucius) population. Fisheries Research 96: 139-147. 

Machado-Schiaffino G, Depico E, Garcia-Vazquez E 

(2007) Genetic variation losses in Atlantic salmon stocks 

created for supportive breeding. Aquaculture 264: 59-65. 

Maltagliati F (1998) A preliminary investigation of 

allozyme genetic variation and population geographical 

structure in Aphanius fasciatus from Italian brackish-water 

habitats. Journal of Fish Biology 52: 1130-1140. 

Matura R, Sharma S, Barat A, Pande V, Mahanta P C 

(2012) Development and characterization of microsatellite 

markers in Gara gutyla (Family: Cyprinidae, Pisces). 

Molecular Ecology Resourses 12: 185-189. 

Nei M (1972) Genetic distance between populations. The 

American Naturalist 106: 283-292. 

O’Grady JJ, Brook BW, Reed DH, Ballou JD, Tonkyn 

DW, Frankham R (2006) Realistic levels of inbreeding 

depression strongly affect extinction risk in wild 

populations. Biological Conservation 133: 42-51. 

  منابع

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
95

.1
1.

1.
10

.3
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 m
g.

ge
ne

tic
s.

ir
 o

n 
20

26
-0

6-
25

 ]
 

                               8 / 9

http://www.google.com/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=1&cad=rja&uact=8&ved=0CB0QFjAA&url=http%3A%2F%2Fjhered.oxfordjournals.org%2F&ei=r7CdVPX7PMfxaPzygOgB&usg=AFQjCNHaRbuei0zrNRB5y5eUITfKfu6ORg&bvm=bv.82001339,d.d24
http://www.sciencedirect.com/science/journal/01657836
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1395.11.1.10.3
http://mg.genetics.ir/article-1-1407-fa.html


 سیدآمنه حسینی و همکاران  ...بررسی تنوع ژنتيکی ماهی گورخری زاگرس

 

 1315 بهار/ 1شماره / یازدهمدوره / ژنتیک نوین 11

 

O’Connell  M, Skibinski DO F, Beardmore JA (1997) 

Absence of restriction site variation in the mtDNA and 

ND6 gene of Atlantic salmon amplified by the polymerase 

chain reaction. Journal of Fish biology 47: 910-913. 

Peakall R, Smouse PE (2006) Genalex 6: genetic analysis 

in Excel. Population genetic software for teaching and 

research. Molecular Ecology Notes 6: 288-295. 

Raissy M, Barzegar M, Rahimi E, Jalali B (2008) 

Identification of worm parasites of fishes in Choghakhor 

Lagoon, Iran. The 12th world lake conference: 2177-2180. 

Rezaei M (2010) Genetic diversity or Rutillus frisii kutum 

by using microsatellite markers, Gorgan University of 

Agriculture science and Natural Resource, Iran. (In farsi) 

Sambrok J, Fritsch E F, Maniatis T (1989) Electrophoresis 

of RNA through gels containing formaldehyde: Molecular 

Cloning, 2nd edn. Cold Spring Harbor, NY: CSH 

Laboratory Press: 743-745. 

Schwartz RS, May B (2008) Genetic Evaluation of 

Isolated Populations for Use in Reintroductions Reveals 

Significant Genetic Bottlenecks in Potential Stocks of 

Sacramento Perch. Transactions of the American Fisheries 

Society 137:1764-1777. 

Shaklee JB, Tamaru CS, Waples R S (1982) Speciationand 

evolution of marine fishes studied by electrophoretic 

analysis of proteins. Pacific Science 36: 141-157. 

Shikano T, Chiyokubo T, Taniguchi (2001) Temporal 

changes in allele frequency, genetic variation and 

inbreeding depression in small populations of the guppy, 

Poecilia reticulate. Heredity 86: 153-160. 

Strecker U (2006) Genetic difrentation and reproductive 

isolation in a Cyprinodon fish species Xock from Laguna 

Chichancanab, Mexico. Molecular Phylogenetics and 

Evolution 39: 865–872. 

Turner TF, Gold GR (1998) What kind of genetic 

information is best for estimating genetic effective 

population size? A case study of three classes of molecular 

markers surveyed in Red drum (Sciaenops ocellatus) from 

the gulf of Mexico. Proceedings of the 50th gulf and 

Caribbean fisheries institute: 1043-1052. 

Van Herwerden LV, Mcllwain J, Al-Ouf H, Al-Amry W, 

Reyes A (2006) Development and application of 

microsatellite markers for Scomberomorus commerson 

(Perciformes; Teleostei) to a population genetic study of 

Arabian Peninsula stocks. Fish Research 79: 258-266.  

Zane L, Borgelloni L, Patariollo T (2002) Strategies for 

microsatellite isolation. Molecular Ecology 11: 1-16.for 

microsatellite isolation. Molecular Ecology 11: 1-16. 

 

 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
95

.1
1.

1.
10

.3
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 m
g.

ge
ne

tic
s.

ir
 o

n 
20

26
-0

6-
25

 ]
 

Powered by TCPDF (www.tcpdf.org)

                               9 / 9

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1395.11.1.10.3
http://mg.genetics.ir/article-1-1407-fa.html
http://www.tcpdf.org

