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تنها در درياي خزر و حوضه آبريز آن كه يكي  ،Cyprinus carpioدو تيپ تالابي و مصبي كپور معمولي وحشي، 

با توجه به اهميت مطالعه تنوع ژنتيكي و ساختار جمعيت . هاي طبيعي اين گونه است، يافت مي شوداز زيستگاه
ها، تنوع ژنتيكي دو تيپ مصبي و تالابي كپور معمولي وحشي با استفاده از روش و حفاظت از گونه در مديريت

PCR-RFLP   هر (قطعه ماهي كپور معمولي وحشي بالغ از دو ناحيه  80مورد مطالعه قرار گرفت، در اين بررسي
در اين . انزلي صيد شدند وحش سرخانكل و مصب درياي خزر به تالاب، شامل پناهگاه حيات)قطعه 40ناحيه 

 ,TasI, SmaI, SspI(آنزيم برشي  4آنزيم برشي مورد استفاده قرار گرفت، كه از اين ميان تنها  40بررسي 
ApoI (نتايج اين بررسي سه تركيب هاپلوتيپي مختلف را بين مناطق نمونه. الگوي باندي چند شكلي نشان دادند -

تنها در ايستگاه سرخانكل تشخيص داده شد و در تمامي نمونه  AAABو  BBBAهاي هاپلوتيپ. برداري نشان داد
نتايج اين بررسي مويد اين مطلب است . مشاهده شد AAAAهاي صيد شده از مصب درياي خزر فقط هاپلوتيپ 

ژنوم ميتوكندريايي به عنوان يك نشانگر مناسب به منظور  D-loopدر ناحيه  PCR-RFLPكه مي توان از روش 
همچنين انواع مصبي و تالابي كپور . جره مادري جمعيت هاي كپور معمولي وحشي استفاده نمودمطالعات ش

غربي درياي خزر از منظر اين ناحيه از ژنوم داراي اختلاف ژنتيكي، هرچند  معمولي وحشي در بخش جنوب
ر مناطق مورد مطالعه تواند در زمينه حفاظت و بازسازي ذخاير كپور معمولي دنتايج اين تحقيق مي. جزئي هستند

  .مورد استفاده قرار گيرد
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   مقدمه
يكي از گونه هاي با  ،Cyprinus carpioوحشي،  كپور معمولي

درياي . اهميت اقتصادي در ميان ماهيان آب شيرين در جهان است
خزر و حوضه آبريز منتهي به آن يكي از زيستگاه هاي طبيعي 

تالاب انزلي ). Kirpitchnikov 1999(كپور معمولي وحشي است 
شرقي قرار دارد  49´ 25"و در طول  شمالي 37´ 28"در عرض 

)Mansoorie 1997 .( اين تالاب به دليل موقعيت جغرافيايي و
ترين هاي ورودي به آن، از ديرباز يكي از مهمتعداد رودخانه

برداري انواع ماهيان با ارزش درياي خزر مراكز توليد، صيد و بهره
پرورشي  كپور معمولي داراي سه تيپ تالابي، مصبي و. بوده است

در ايران است، به طوري كه دو جمعيت وحشي تالابي و مصبي 
تنها در حوضه درياي خزر يافت مي شود، ولي جمعيت پرورشي 

هاي كشور و در درياچه پشت سدها آن امروزه در اغلب استان
بوده و تيپ تالابي ) دريازي(تيپ مصبي نيمه مهاجر . وجود دارد

ريزي هر دو تيپ در بهار تخم. ها استبومي رودخانه ها و تالاب
تا اواسط تابستان و در آب هاي شيرين صورت مي گيرد 

)Shariati 1382; Burridge et al. 2004  Abdoli 1378;.(  
دارترين روش مولكولي مورد استفاده به منظور سابقه RFLPروش 

 Cespedes et al. 2000; Cocolin et( بررسي تنوع ژنتيكي است

al. 2000; Aranishi 2005; Fayazi et al. 2006( . مطالعات
متعددي با استفاده از اين روش به منظور مطالعات جمعيتي و 
تكاملي در كپور معمولي انجام شده است كه از اين ميان مي توان 
به مطالعه جمعيت هاي كپور معمولي متعلق به زير گونه هاي 

ع ژنتيكي بين ، بررسي تنو)Gross et al. 2002(اروپايي و آسيايي 
، تعيين )Zhou et al. 2003(زير گونه هاي مختلف كپور معمولي 

تنوع ژنتيكي دو نژاد مختلف كپور وحشي با منشاء رودخانه تيزاي 
، تنوع كپور معمولي وحشي در )Lehoczky et al. 2005(و دانوب 

و تنها مطالعه ژنتيكي ) Memis and Kohlmann 2006(تركيه 
د كپور معمولي وحشي در ايران در مورد صورت گرفته در مور

كپور معمولي سواحل جنوبي درياي خزر، تالاب انزلي، رودخانه 
در سه  PCR-RFLPتجن، گرگانرود و خليج گرگان با روش 

  ).Laloie 1388(اشاره كرد   ND-3\4و  ND-5\6و  D-loopمنطقه 
در ميان بخش هاي مختلف ژنوم ميتوكندريايي، ناحيه كنترلي 

لا بيشترين ميزان تغييرپذيري را در اغلب ماهيان نشان مي معمو

دهد و سرعت جايگزيني در اين بخش حداقل پنج برابر بيشتر از 
 Aquadro(ساير مناطق ژنوم ميتوكندريايي تخمين زده شده است 

and Greenberg 1983; Nesbo et al. 1998; Hoelzel et al. 
1998; Aurelle and Berrebi 2001.( ش صيد كپور معمولي كاه

هاي گذشته، سبب شد تا در حوضه جنوبي درياي خزر در دهه
برنامه رهاسازي اين گونه را  1377سازمان شيلات ايران از سال 

دهد كه تاكنون به دريا در دستور كارخود قرار دهد، آمار نشان مي
ميليون قطعه از اين گونه براي بازسازي ذخاير وحشي  24حدود 

 Laloie(ها رهاسازي شده است و صيادي در آبو رونق صيد 

به دنبال تكثير مصنوعي ماهي كپور با استفاده از مولدين  ).1388
صيد شده از زيستگاه طبيعي همواره اين سوال مطرح بوده كه آيا 
نيازي به صيد و تكثير مجزاي دو تيپ مصبي و تالابي كپور 

اختلاف ژنتيكي معمولي وحشي وجود دارد؟ يا به بيان بهتر، آيا 
حائز اهميتي بين دو تيپ تالابي و مصبي كپور معمولي وحشي 
قابل رديابي است؟ در صورتي كه پاسخ به اين سوال مثبت باشد 

هاي بايد تدابيري در خصوص تكثير و رهاسازي مجزاي جمعيت
موجود در تالاب انزلي و درياي خزر اتخاذ شود تا بازسازي 

ي دو شكل زيستي كپور معمولي ذخاير با شرايط متعادل برا
  .وحشي صورت گيرد

  
   هامواد و روش

نمونه از ماهيان كپور معمولي وحشي بالغ در  80در اين بررسي  
پشته و پره ميان(دو ايستگاه مصب درياي خزر به تالاب انزلي 

و تالاب ) شهيد بهشتي به ترتيب در جهت شرقي و غربي مصب
از . برداري شدنمونه) كلوحش سرخانپناهگاه حيات(انزلي 

قطعه كپور معمولي وحشي در پاييز  40هريك از مناطق، تعداد 
در الكل  گرم از بافت نرم باله دمي 2 -  3مقدارصيد شده و  1387

  ).Pourkazemi 1996، 1شكل (د ش تثبيت درصد 96
آوري شده، از روش هاي جمعاز نمونه DNAجهت استخراج 

منظور تعيين به). Pourkazemi 1996(استات آمونيوم استفاده شد 
روش اسپكتروفتومتري  ازاستخراج شده  DNAكميت و كيفيت 

اسپكتروفتومتر نانومتر و دستگاه  280و  260هايدر طول موج
ژل آگارز  بر روي و الكتروفورز) ND1000, USA(نانودراپ مدل 

  به   دستيابي  منظور  به  مطالعه  اين در   .شد  استفاده  درصد  يك
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پناهگاه حيات (ايستگاه تالاب انزلي  1برداري، هاي نمونهايستگاه -1شكل 

زيست استان اداره كل حفاظت محيط(ايستگاه دريا  2و ) وحش سرخانكل
  .)گيلان

  
 بيشترين تنوع نوكلئوتيدي در ژنوم ميتوكندريايي طراحي آغازگر با

بسيار متنوع از يك منطقه Haynes et al. (2009)  توجه به مطالعه
 PCRواكنش  .انجام شد D-loopاز منطقه كنترلي  ′5در انتهاي 

 Bioronاستفاده از يك جفت آغازگر  جهت تكثير اين ناحيه با
انجام گرفت كه توالي  )سفارش شركت فزاپژوه(انگلستان 

  .ها به شرح زير استنوكلئوتيدي آن
Forward (R8): 5'AAATAG GAACCAGATGCCAGTAA3' 
Reverse (LD): 5' TCA CCC CTG GCT CCC AAA GC 3'  

ميكروليتر شامل يك ميكروليتر  50ي يدر حجم نها PCRواكنش 
DNA )100 ميكروليتر بافر  5، )نانوگرمPCR (10x) ،دو 

ميكروليتر از هريك از آغازگرها  دو، MgCl2 (50mM)ميكروليتر 
)10 pM( يك ميكروليتر ،dNTP (10 mM) ،4/0 ميكروليتر آنزيم 

polymerase Taq DNA 5/u µl و آب  ساخت شركت سيناژن
با  PCRواكنش  .ميكروليتر بود 50مقطر استريل تا حجم 

-درجه سانتي 95دقيقه در دماي  5واسرشت سازي اوليه به مدت 

 30واسرشت سازي به مدت : چرخه شامل 35گراد و در ادامه 
 30به مدت گراد، اتصال به آغازگر درجه سانتي 95ثانيه در دماي 
ثانيه و در  45گراد و بسط به مدت درجه سانتي 65ثانيه در دماي 

 دقيقه  5گراد و در پايان بسط نهايي به مدت درجه سانتي 72دماي 
 
 
 
 

 .گراد انجام شددرجه سانتي 72در دماي 

هاي برشي مناسب جهت برش قطعه مورد به منظور يافتن آنزيم
 CLC Sequence Viewer 6.1 ،Geneهاي نظر از نرم افزار

Runner 3.05 2وWeb Cutter هاي از ميان آنزيم. استفاده شد
تر و تعداد معرفي شده مواردي كه جايگاه برشي اختصاصي

 40در اين مطالعه از . جايگاه برشي بيشتري داشتند، انتخاب شدند
 4محلول واكنش آنزيمي حاوي . آنزيم برشي استفاده شد

مقدار معيني آنزيم و بافر آنزيم برشي به  ،PCRميكروليتر محصول 
ميزان توصيه شده در دستورالعمل استفاده از آنزيم برشي و آب 

 24تا  4ويال ها به مدت . ميكروليتر بود 20مقطر استريل تا حجم 
هاي العمل آنزيمساعت با توجه به شرايط درج شده در دستور

ر آنزيم قرار داده ماري در دماي بهينه ه مورد استفاده در حمام بن
جهت مشاهده نحوه فعاليت آنزيم و قطعات ايجاد شده، . شدند
طول . دشدرصد الكتروفورز  6آميد ها توسط ژل پلي اكريلنمونه

 Biogeneافزار قطعات حاصل از هضم آنزيمي با استفاده از نرم
  .محاسبه شد V 99/04نسخه 

آمده براي  هاي مختلف، اطلاعات به دستپس از تهيه هاپلوتيپ
مورد تجزيه و تحليل قرار  REAPافزار هر منطقه با استفاده از نرم

بر اين اساس به منظور ). Roff and Bentzen 1989(گرفت 
هاي مختلف و انحراف محاسبه فاصله تكاملي بين هاپلوتيپ

ها از اطلاعات مربوط به تعداد قطعات ايجاد استاندارد هاپلوتيپ
ها به صورت رشي و جايگاه برشي آنهاي بشده توسط آنزيم

هاي صفر و يك و همچنين اطلاعات مربوط به تنوع داده
 Nei(هاپلوتيپي به دست آمده استفاده شد و طبق فرمول ارائه شده 

and Li 1979; Nei 1987 ( دشپارامتر فاصله ژنتيكي محاسبه .
) 2χ(ميزان ناهمگني جغرافيايي هاپلوتيپ ها با آزمون مربع كاي 

  .با هزار بار تكرار محاسبه شد Monte-Carloسازي شبيهو
  

    نتايج و بحث
ژل  ها بعد از الكتروفورز بر رويتمامي نمونه PCRمحصول 

جفت باز  420ي را در محدوده يتوليد باندها ،يك درصدآگارز 
)bp ( ايجاد كرد) 2شكل.(  
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) سرخانكل(تالابي  5تا  1هاينمونه( bp 100نشانگر  M) .معمولي وحشي بر روي ژل آگارز يك درصدماهي كپور  D-loopژن  PCRالكتروفورز محصول  -2شكل 
  ).مصب درياي خزر 10تا  6و 
  

 RFLP،  30  آناليز  انجام  جهت  استفاده  مورد هاي از ميان آنزيم
 ،AluI ،NdeI ،BclI ،EcoRV ،PstI ،HpaII ،Sau3AI ،TaqIآنزيم 

MboII ،HphI،HinCII ،AvaII ،TasI  ،HhaI ،BglI ،BglII ،
DraI ،SmaI ،NcoI ،Eco881،Psp1406I  ،FaqI ،XbaI ،Cfr131 ،

PvuII ،Xho ،MaeIII ،ApoI ،SspI ،BsuRI ،Tail ،KpnI،HindIII 

 ،SalI(  شش . نظر بودند  مورد  قطعه  در  برشي  جايگاه فاقد
) EcoRIو   Vsp ،HinfI ،RsaI، MseI ،RsaI ،SalI،Alw26I(آنزيم 

، TasI) ،ApoI و چهار آنزيم ١داراي الگوي باندي تك شكل
SmaI  وSspI( را نشان دادند  ٢الگوي باندي چندشكل)1جدول ،
  .)3شكل 

 
 يآنزيم برش 4الگو و اندازه قطعات توليد شده از هضم آنزيمي با  -1جدول 

  .داراي الگوي چند شكل

 ApoI   SspI   SmaI  TasI 

B A B  A  B A B A 
400 198 271  420  224 420 197 194 

20 170 90    196  132 171 

 52 59      47 55 

        44  

  

                                                            
1 Monomorph 
2 Polymorphism 

 D-loopمحصول تكثير شده ناحيه  RFLPبا استفاده از آناليز 
ي و برش آنزيمي با چهار آنزيم برشي، در مجموع سه يميتوكندريا

 نمونه ماهي كپور معمولي وحشي از 80هاپلوتيپ مختلف در بين 
از اين ميان بيشترين . برداري به دست آمدمناطق مختلف نمونه

بود  درصد 5/87با فراواني  AAAAفراواني متعلق به هاپلوتيپ 
هاي هاي به دست آمده هاپلوتيپاز بين هاپلوتيپ). 2جدول (

BBBA  وAAAB  تنها در ايستگاه سرخانكل تشخيص داده شد و
رياي خزر به تالاب در تمامي نمونه هاي صيد شده از مصب د

  ). 3جدول (مشاهده شد  AAAAانزلي فقط هاپلوتيپ 
  

با  يهاپلوتيپ هاي مشاهده شده از هضم آنزيمي با چهار آنزيم برش -2جدول 
  چند شكلالگوي 

 هاپلوتيپ )جايگاه برش(آنزيم برشي 

 AAAA AAAB BBBA 

TasI (AATT) A A B 

SmaI (CCCGGG) A A B 

SspI (AATATT) A A B 

ApoI (PuAATTPy) A B A 

  
هاي به دست آمده بيشترين فاصله تكاملي در ژن بر اساس داده

D-loop  بين هاپلوتيپBBBA  باAAAB  و  35/0به ميزان
به ميزان   AAAAبا  AAABكمترين فاصله تكاملي بين هاپلوتيپ 

 ميان  در  نوكلئوتيدي  تنوع  و   تمايز  .شد   محاسبه   123103/0
 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
92

.8
.2

.1
1.

5 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-0
5-

17
 ]

 

                               4 / 8

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1392.8.2.11.5
https://mg.genetics.ir/article-1-1162-en.html


  سالار درافشان و همكاران    ...بررسي تنوع منطقه كنترلي ژنوم ميتوكندريايي       
 

 1392تابستان/ 2شماره / تمشهدوره / ژنتيك نوين 217

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 )A ،B( درصد 6اكريل آميد بر روي ژل پلي) سرخانكل(در ايستگاه تالابي  SspIبا آنزيم  ميتوكندريائي ماهي كپور معمولي وحشي  D-loopالگوي برشي ژن -3شكل 
  نمونه شاهد )C ؛bp 100نشانگر مولكولي  )M ؛هاژنوتيپ

 
  .و منطقه مورد مطالعه مصب و تالاب، سرخانكلفراواني هاپلوتيپ هاي به دست آمده در د -3جدول 

 ايستگاه نمونه برداري اندازه نمونه فراواني هاپلوتيپي

BBBA AAAB AAAA   

 تالاب، سرخانكل 40 35)درصد75(5)درصد5/12( 5)درصد5/12(

 مصب درياي خزر 40 40)درصد100( 0 0

  
تنوع  .به دست آمد 1153/0و  29301/0ها به ترتيب جمعيت

هاپلوتيپي و نوكلئوتيدي براي هر ايستگاه نمونه برداري در جدول 
  . نشان داده شده است 4

با هزار بار تكرار به منظور  Monte-Carloسازي نتايج آزمون شبيه
 Roff(برداري شده مناطق نمونه ١ييآناليز ميزان ناهمگني جغرافيا

and Bentzen 1989 (ها بين مناطق نشان داد كه اختلاف هاپلوتيپ
  ).≥P 05/0(دار است برداري معنيمختلف نمونه

منطقه  PCR-RFLPتاكنون مطالعات متعددي با استفاده از روش 
D-loop  به منظور تفكيك زير گونه ها و تيپ هاي اكولوژيكي

متفاوت از يك گونه انجام گرفته است، كه از اين ميان مي توان 
اهي گوبي آب به مطالعه تنوع ژنتيكي دو تيپ از م

در سيستم آبي درياچه بيوا   .Rhinogobius spشيرين،
)Takahashi and Ohara 2004( بررسي الگوي جريان ژني در ،

هاي در ميان مصب ،Acanthopagrus batcheriگونه سيم سياه، 

                                                            
1 Geographic Heterogenity 

، بررسي تنوع )Burridge et al. 2004(جنوب شرقي استراليا 
 .C.cو Cyprinus carpio carpioهاي ژنتيكي بين زيرگونه

haematopterus  كپور معمولي وحشي)Zhou et al. 2003 ( و
مطالعه در مورد تنوع ژنتيكي در كپور معمولي سواحل جنوبي 
درياي خزر، تالاب انزلي، رودخانه تجن، گرگانرود و خليج 

لازم به ذكر است كه با توجه ). Laloie 1388(گرگان اشاره كرد 
مورد ناحيه كنترلي ژنوم ميتوكندريايي  به مطالعه جامعي كه در

هاي كپور معمولي صورت گرفته است، بخش عمده جايگاه
چندشكل در اين بخش واقع شده است، در نتيجه احتمالا اين 

هاي قطعه معرف مناسبي به منظور تعيين تنوع ژنتيكي در تيپ
  .متفاوت كپور معمولي است

پاييني از اختلاف هاي به دست آمده از اين بررسي سطوح داده
نوكلئوتيدي، تنوع نوكلئوتيدي و تنوع هاپلوتيپي را در ميان 

و A كه تنها دو ژنوتيپ با توجه به اين. جمعيت ها نشان مي دهد
B ها مشاهده شد، بنابراين ميزان تنوع ژنتيكي به دست در نمونه
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 et al. (2006) .آمده و فاصله ژنتيكي به دست آمده كم خواهد بود
Thai هاي متعدد ضمن انجام مطالعه جامعي در مورد جمعيت

كپور معمولي اعم از وحشي و پرورشي با استفاده از روش توالي 
يابي مستقيم ناحيه كنترلي، سطوح پاييني از تنوع هاپلوتيپي و 

اين امكان . اختلاف نوكلئوتيدي را در نمونه ها مشاهده كردند
تيدي نتيجه نرخ كندتر وجود دارد كه سطوح پايين اختلاف نوكلئو

تكامل در ژنوم ميتوكندريايي كپور معمولي بوده و يا بيانگر تاريخ 
تاريخچه كوتاه تكاملي . تكاملي كوتاه كپور معمولي باشد

كپورمعمولي برخلاف پراكنش وسيع آن در مطالعات ساير محققين 
 Thai et al. 2006; Laloie(نيز مورد اشاره قرار گرفته است 

1388.(  
ي و  توارث تك يچنين، عدم نوتركيبي در ژنوم ميتوكندرياهم

والدي و هاپلوييد بودن ژنوم كه منجر به كاهش قابل توجه اندازه 
شود، تاثيرپذيري اي ميژنوم ميتوكندري در مقايسه با ژنوم هسته

آن را از مشكلات رايج نظير رانش ژنتيكي و بروز تنگنا در 
نمونه برداري . دهدي افزايش مياجمعيت در مقايسه با ژنوم هسته

تواند از در مقياس جغرافيايي كوچك و تعداد اندك نمونه نيز مي
هاي مشاهده شده دلايل احتمالي وجود تنوع اندك در هاپلوتيپ

  ). Beaumont and Hoare 2003(باشد 
نتايج اين بررسي نشان داد كه ميزان فراواني و تنوع هاپلوتيپي در 

ها برداري يكسان نبوده و تعدادي از هاپلوتيپهمناطق مختلف نمون
برداري هستند با توجه به اينكه تنها مختص به يك منطقه نمونه

مناطق مورد بررسي از نظر شرايط زيستگاهي مانند شوري، عمق، 
درجه حرارت، پوشش گياهي و بار آلودگي متفاوت هستند، لذا 

نتخاب  تاثيرگذار تواند به عنوان يك عامل ا چنين فرايندهايي مي
اثر انتخاب طبيعي، فشار عوامل محيطي نظير آلودگي و . باشد

شوري پيش از اين بر تنوع ژنتيكي آبزيان مورد اشاره قرار گرفته 
رسد شايد ، لذا به نظر مي)Beaumont and Hoare 2003(است 

دليل تنوع ژنتيكي كمتر در ماهيان مصبي شرايط خاص زيستگاه 
اين ماهيان باشد كه به عنوان يك عامل محدودكننده، منجر به 
زيست گذراني ماهيان كمتري در اين زيستگاه شده و در نتيجه 

تر جمعيت در زيستگاه هاي نادر به علت اندازه كوچكهاپلوتيپ
از ديگر دلايل . اندظر دور ماندهيادشده حذف شده و يا از ن

حضور تنوع هاپلوتيپي بيشتر در كپور تالابي در مقايسه با كپور 

هاي مختلف در مصبي، شايد وجود جريان ژني بين جمعيت
تواند منجر به افزايش تنوع مناطق متعدد تالاب انزلي است كه مي

با . هاپلوتيپي در اين شكل زيستي در مقايسه با انواع مصبي شود
گيري قطعي در اين خصوص آگاهي اين وجود به منظور نتيجه

بيشتر از اطلاعات اكولوژيك گونه مورد بررسي، از منظر 
. هاي تغذيه اي و توليدمثلي بايد مد نظر قرار گيردمهاجرت

متاسفانه چنين اطلاعاتي در خصوص بسياري از گونه هاي مهم 
  . وجود ندارداقتصادي در درياي خزر از جمله كپور معمولي 

ها در مناطق با اين وجود، با توجه به فراواني اندك هاپلوتيپ
توان با قطعيت كامل در مورد جدايي نمي) 3جدول (برداري نمونه

تواند مؤيد وجود هاي فوق قضاوت كرد اما اين نتايج ميجمعيت
. هاي مورد بررسي باشداختلاف ژنتيكي هرچند اندك، در جمعيت

هاي انجام شده، چنين استنباط ا توجه به بررسيكه، بضمن اين
جايي هايي كه امكان مهاجرت و جابهگردد كه در اكوسيستممي

اي به منطقه ديگر وجود دارد اختلافات ژنتيكي در ماهيان از منطقه
در مجموع مقايسه . شودبين افراد در مناطق مختلف مشاهده نمي
گر آن ونه برداري بيانالگوي ژنوتيپي و هاپلوتيپي در مناطق نم

ها در نواحي مختلف تحت تاثير عوامل است كه توزيع نمونه
 Liu and Cordes(مختلف فيزيكي و اكولوژيك قرار گرفته است 

2004 ; Kohlmann et al. 2003.(  
در اين مطالعه سه تركيب هاپلوتيپي به دست آمد كه از اين ميان 

صيد شده از دريا مشاهد تنها يك تركيب هاپلوتيپي در نمونه هاي 
همانطور كه پيش از اين اشاره شد، هر دو تيپ مصبي و . شد

ريزي مي كنند، بنابراين تالاب تخمتالابي كپور معمولي وحشي در 
. شايد جريان ژني مداومي بين اين دو منطقه وجود داشته باشد

ها تواند سبب كاهش تمايز در جمعيتوجود جريان ژني، مي
تواند تاييدكننده  ايج اين تحقيق به تنهايي نمياگرچه نت. شود

 وقوع جريان ژني، تبادل افراد مولد و توليدمثل دو گروه افراد با
-ضمن بررسي تيپ Takashi and Ohara (2003) . يكديگر شود

هاي متفاوتي از ماهي گوبي ساكن دريا و رودخانه، علي رغم 
اييني را در تنوع مورفولوژيكي بارز، اختلاف ژنتيكي بسيار پ

آنها علت اين پديده را . هاي مورد بررسي مشاهد كردندجمعيت
 فنوتيپي تظاهر (  ١فنوتيپي  پذيريطافانع  پديده بروز  بر   علاوه

                                                            
1 Phenotypic plasticity 
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متفاوت علي رغم وجود ژنوتيپ مشابه در شرايط محيطي 

ها بيان نمودند ، وجود جريان ژني مداوم بين جمعيت)مختلف
)Thai et al. 2006.( اگرچه نتايج حاصل از بررسيMonte-Carlo  

داري را بين نمونه هاي صيد شده از تالاب و دريا اختلاف معني
نشان داد، اما در اين بررسي هاپلوتيپ اختصاصي كه تنها متعلق به 

با توجه به اينكه مطالعات پيشين با . دريا باشد مشاهده نشد
ي با روش در كپور معمولي وحش ND-3\4و  ND-5\6بررسي ژن 

PCR-RFLP دار بين نيز موفق به نشان دادن اختلاف معني
 Laloie(جمعيت تالاب انزلي و سواحل گيلاني درياي خزر شد 

هاي مصبي و تالابي توان نتيجه گرفت كه احتمالا تيپ، مي)1388
غربي درياي خزر داراي  كپور معمولي وحشي در بخش جنوب

 D-loopدر ناحيه  PCR-RFLPروش اختلاف ژنتيكي هستند و 

ژنوم ميتوكندريايي نشانگر مناسبي به منظور مطالعات شجره 
  .هاي كپور معمولي وحشي استمادري جمعيت

شود تا اين نوع مطالعات با استفاده از ساير در نهايت پيشنهاد مي
هاي نشانگرهاي مولكولي نظير ريزماهواره بر روي جمعيت

زر و حوضه آبريز آن مختلف كپور معمولي وحشي در درياي خ
گيري همراه با مطالعات اكولوژيك صورت گيرد تا امكان نتيجه

به اين . هاي مختلف فراهم آيدقطعي در خصوص حضور جمعيت
ريزي بهتر به منظور صيد و نيز توان نسبت به برنامهطريق، مي

  .بازسازي ذخاير اين گونه اقدام نمود
  سپاسگزاري

يك مولكولي انستيتوي تحقيقات بين اين تحقيق در آزمايشگاه ژنت
از تمامي افرادي كه در اجرا و . المللي دكتر دادمان انجام گرفت

.شودتكميل اين تحقيق ما را ياري نمودند تشكر و قدرداني مي
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