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جنوب شرقی نواحی در ( Rutilus caspicus) ماهی کلمههای جمعیتساختار ژنتیکی  ررسیب

 ماهواره ریزهای با استفاده از جایگاهدریای خزر 

 

 چکیده

گردد که و بومی دریای خزر محسوب می باارزشهای ( یکی از گونهRutilus caspicusماهی کلمه )

یافته است. بازسازی ذخایر این ماهی از طریق رهاسازی  توجهیقابلهای اخیر کاهش ذخایر آن طی سال

ار تحقیق حاضر به ارزیابی و مقایسه ساخت گیرد. دردر کارگاه تکثیر به طبیعت انجام می تولیدشدهلاروهای 

رگان سو، خلیج گهای کارگاهی )دو گروه وحشی و پرورشی( و طبیعی ماهی کلمه )رودخانه قرهژنتیکی جمعیت

 در تمامی مورداستفادههای پرداخته شد. همه جایگاه ماهواره ریزو تالاب گمیشان( با استفاده از ده جایگاه 

های کارگاهی و های مشاهده برای جمعیتنشان دادند. متوسط تعداد آلل دشکلیچن موردبررسیهای نمونه

و مورد انتظار در  شدهمشاهدهآمد. همچنین متوسط هتروزیگوسیتی  دست به 7/61و  61 ترتیب بهطبیعی 

های طبیعی تر از جمعیت( کمی پایینHo،319/1:He:19/1های موجود در کارگاه )جمعیت

(7/1:Ho،359/1:He )به دست ( 15/1آمد<Pدر بررسی جمعیت .) وینبرگ، -انحراف از تعادل هاردی ازنظرها

 هشکاتوان به که عمده دلیل آن را می دار از تعادل نشان دادندانحراف معنی یموردبررستست  51مورد از  91

 یزیآمن دروکسری هتروزیگوسیتی بالا و ضریب  در این خصوص،. نسبت داد شدهمشاهدههتروزیگوسیتی 

توان های نول را میکه وجود آلل مشاهده شد موردبررسیهای در برخی از جایگاه( ≥111/1P)داری معنی

 یببه ترتهای تمایز ژنتیکی عنوان شاخصبه Rstو  Fst. متوسط یکی از دلایل اصلی مطرح نمود عنوانبه

ای پرورشی هبین نمونه یببه ترتترین میزان تمایز که بالاترین و پاییننحویآمد، به به دست 143/1و  111/1

اهت ژنتیکی ترین شبسو و گمیشان مشاهده شد. بالاترین فاصله و پایینهای قرهکارگاه و خلیج گرگان و نمونه

که  توان اذعان داشتبا توجه به نتایج میهای پرورشی سیجوال و خلیج گرگان مشاهده شد. نیز بین نمونه

 دشدهیتولبازسازی ذخایر از طریق رهاسازی لاروهای رویه و همچنین د بیآلودگی، صیهمچون مسائلی  باوجود

، وجودینااب حفظ نماید.در سطح مطلوبی در کارگاه تکثیر، ماهی کلمه توانسته همچنان تنوع ژنتیکی خود را 

ان توتکثیر را نمیهای موجود در کارگاه در پارامترهای تنوع ژنتیکی در جمعیت شدهمشاهدهکاهش اندک 

 ارد.د و خلوص ژنتیکی وجود یزیدرون آماحتمال بروز مسائلی همچون  زمان، باگذشت چراکهنادیده گرفت 

 

 .، ساختار ژنتیکی، ماهی کلمهماهواره یزردریای خزر، جمعیت،  واژگان کلیدی:

 
 

 مقدمه

 باارزشهای باشد. این ماهی یکی از گونهدریای خزر می بومی و یانماهکپور خانواده متعلق به  Rutilus caspicusعلمی  بانامماهی کلمه خزر 

طور یزی بهررویه و از بین رفتن مناطق طبیعی تخمارزشمند به دلایلی همچون صید بی گونهیناهای اخیر جمعیت طی سال متأسفانه. استتجاری 

برای حفظ ذخایر (. Kiabi et al., 1999گردد )د منطقه محسوب میهای در معرض تهدیکه جزو گونهنحویاست به یافتهکاهش یتوجهقابل

 *1حدیثه کشیری

 2علی شعبانی

 3سعید گرگین

 4محمدرضایی

 5احمدرضا جبله

 

استادیار گروه شیلات، دانشکده شیلات و . 9، 6

زیست، دانشگاه علوم کشاورزی و منابع محیط

 طبیعی، گرگان، ایران

دانشیار گروه شیلات، دانشکده شیلات و . 1

زیست، دانشگاه علوم کشاورزی و منابع محیط

 طبیعی، گرگان، ایران

ت و شیلادانشجوی دکتری شیلات، دانشکده . 5، 4

زیست، دانشگاه علوم کشاورزی و منابع محیط

 طبیعی، گرگان، ایران
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رغم مزایای بالقوه این روش، بازسازی ذخایر با علی شوند.این ماهی، بچه ماهیان از طریق تکثیر مصنوعی تولید و به دریای خزر رهاسازی می

 ;Roodt-Wilding, 2007ئلی همچون کاهش تنوع ژنتیکی )تواند منجر به بروز مسااستفاده از تعداد محدودی مولد جهت تولید لارو می

Grant, 2012 افزایش واگرایی ژنتیکی بین مناطق از طریق رانش ژنتیکی و افزایش ارتباط بین افراد درون مناطق ،)(Roodt-Wilding, 

2007; Lemer and Planes, 2012) گرددمی. 

ا در هها ضروری بوده و باعث بالا بردن ظرفیت گونهبرای بقای گونهباشد، می گونهیکد تنوع ژنتیکی که ناشی از تفاوت در اجزای وراثتی افرا

تواند که تنوع ژنتیکی بالای درون جمعیتی ماهیان، مینحویبه (Chauhan and Rajiv, 2010گردد )با تغییرات محیطی می یریپذسازش

 Hiddinkها عمل نماید )ها( و شیوع بیماریمچون تغییرات آب و هوایی و آلایندههای محیطی )هعنوان عاملی حفاظت کننده در برابر استرسبه

et al., 2008) روری در عنوان بخشی ضاز اهمیت بالایی برخوردار بوده و به گونهیکبنابراین آگاهی از ذخایر توارثی و تنوع ژنتیکی بین افراد ؛

(. در این راستا، نشانگرهای مولکولی مختلفی در ارزیابی ساختار Geist et al., 2009شود )امر حفاظت و مدیریت ذخایر ماهیان در نظر گرفته می

های ماهیان در مطالعات ژنتیکی جمعیت مؤثرعنوان ابزاری به ماهواره یزرها نشانگرهای باشند که در بین آنها مطرح میژنتیکی جمعیت

 Litt andباشند )هم از یک تا شش نوکلئوتید در ژنوم می پشت سرهای کوتاه توالی هاهماهوار یزر(. Piorski et al., 2008) اندشدهشناخته

Luty, 1989 پراکندگی بالا، میزان بالای پلی یلبه دل( که( مورفیسم، وراثت مندلیSelkoe and Toonen, 2006و مکانیسم ) های تکاملی

 ؛4931لالویی و همکاران،  ؛6936)رضایی و همکاران،  ی تنوع ژنتیکیای در ارزیابطور گسترده( بهPiorski et al., 2008ساده )

Matsumoto and Hilsdorf, 2009; Barroca et al., 2012 )؛6933محمدیان و همکاران، ) اندو ساختار جمعیتی ماهیان کاربرد یافته 

 ;Carvalho-Costa et al., 2008; Matsumoto and Hilsdorf, 2009; Barroca et al., 2012؛6931کشیری و همکاران، 

Sanches et al., 2012).  

همچنین با توجه به اهمیت ارزیابی مداوم و آگاهی از وضعیت ژنتیکی در تحقیق حاضر با در نظر گرفتن اهمیت بالای ماهی کلمه در منطقه و 

ماهی  رورشیپهای وحشی و ر حمایتی قرار دارند، به بررسی و مقایسه ساختار ژنتیکی جمعیتهای بازسازی ذخایر و تکثیهایی که تحت برنامهگونه

 ونهگاینمدیریت بهینه در امر حفاظت و بازسازی ذخایر تواند اطلاعات مفیدی را جهت نتایج حاصل از این پژوهش می کلمه خزر پرداخته شد.

 ارزشمند فراهم سازد.

 

 هامواد و روش

نمونه برای هر  96) گرگان رودسو و های قره( از خلیج گرگان، رودخانهRutilus caspicusقطعه ماهی کلمه خزر ) 39از تعداد برداری نمونه

قطعه ماهی کلمه موجود در کارگاه تکثیر و پرورش ماهیان استخوانی سیجوال  11منطقه( واقع در استان گلستان صورت پذیرفت. همچنین از تعداد 

جداسازی و تا زمان استخراج  یهرماهگرم از باله دمی  1تا  6آمد. حدود  به عملبرداری ر غالب دو جمعیت وحشی و پرورشی نمونهاستان گلستان د

DNA درصد نگهداری شد. 31های حاوی الکل اتیلیک در تیوب 

DNA نمونه( ها با استفاده از کیت مخصوصGeneAll Tissue and Tissue plus sv mini مطابق با دستورالعمل شرکت سازنده استخراج )

 51دقیقه در دمای  11 به مدت Kمیکرولیتر پروتئیناز  11و  TLمیکرولیتر بافر  111های پودر شده پس از افزودن بدین منظور، نمونهگردید. 

دقیقه انجام گرفت.  6 به مدت دور در دقیقه 3111در دور  اضافه و سانتریفیوژ TLبافر  یترل یکروم 411، ازآنپسگراد قرار گرفتند. درجه سانتی

ثانیه( صورت  91، دور در دقیقه 3111سانتریفیوژ ) مجددا  اضافه و  BWبافر  یترل یکروم 111، دار یلترفهای پس از انتقال محتوای تیوب به تیوب

حاصل  DNA، رسوب ثانیه 11 به مدت ر در دقیقهدو 6911و سانتریفیوژ نهایی در دور  AEو  TWگرفت. در مراحل بعدی با افزودن بافرهای 
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از طریق الکتروفورز افقی با  شدهاستخراج DNAکیفیت  ازآنپس. گردید اضافه آمدهدستبه DNAگردید. درنهایت، آب مقطر استریل به رسوب 

نانومتر در  131و  111 هایموجطولها در با خوانش میزان جذب نوری نمونه DNAدرصد مورد ارزیابی قرار گرفت. همچنین کمیت  6ژل آگارز 

ای پلیمراز تا زمان انجام واکنش زنجیره DNAهای (. نمونهKing et al., 2001( تعیین گردید )Eppendorf, Germanyدستگاه بایوفتومتر )

 نگهداری شدند.گراد درجه سانتی -11در دمای 

آورده  6در جدول  موردمطالعههای ژنی استفاده شد. اطلاعات مربوط به جایگاه ماهواره یزره ای پلیمراز، از ده جایگامنظور انجام واکنش زنجیرهبه

 Red Load Taq Master/high yield, Jena) مستر میکس، DNAبا استفاده از ترکیبی شامل ای پلیمراز شده است. واکنش زنجیره

Bioscience ،) در دستگاه ترموسایکلر ) یترل یکروم 5/61هایی ن حجمدر و آب مقطر استریل  وبرگشترفتآغازگرهایBio-RAD MJ Mini 

Thermal Cycler, USA درجه  34ثانیه در  91چرخه )واسرشت:  95، گراد(درجه سانتی 34در دقیقه  9چرخه واسرشت اولیه ) 6( طی

درجه  71چرخه بسط نهایی ) 6و گراد( درجه سانتی 71ثانیه در  11( و بسط: 6)جدول گراد درجه سانتی 11-55ثانیه در  91، اتصال: گرادسانتی

 Ladderدرصد جداسازی شد. در این خصوص از  3آمید اکریلبر روی ژل پلی آمدهدستبهقیقه( انجام پذیرفت. محصول د 9برای گراد سانتی

ه ب آمدهدستبههای لکتروفورز عمودی، ژلعنوان شاخص جهت تعیین اندازه آللی استفاده شد. پس از اتمام ا( بهFermentas)جفت باز(  611)

 مستندسازبا استفاده از دستگاه ( 6)شکل ها ( شدند. پس از ثبت تصاویر مربوط به ژلBenbouza et al., 2006آمیزی )روش نیترات نقره رنگ

 تعیین گردید. Gel pro analyzer 3.0افزار (، طول قطعات با نرمGel Doc XR, Bio-RAD, USAژل )

 

در نواحی جنوب  (Rutilus caspicusبرای ماهی کلمه ) مورداستفاده ماهواره یزرهای های جایگاهویژگی :1جدول 

 .شرق دریای خزر

 یزر جایگاه

 ماهواره
 توالی

تعداد 

 آلل

اتصال دمای 

(C0) 

دستیابی در  کد

 بانک ژن
 منبع

Ca1 

F: AAG ACG ATG CTG GAT 

GTT TAC 

R: CTA TAG CTT ATC CCG GCA 

GTA 

8 ۵۵ AF277573 (Dimsoski et al., 2000) 

Ca3 

F: GGA CAG TGA GGG ACG 

CAG AC 

R: TCT AGC CCC CAA ATT TTA 

CGG 

91 ۵۵ AF277575 (Dimsoski et al., 2000) 

CypG3 

F: AGT AGG TTT CCC AGC ATC 

ATT GT 

R: GAC TGG ACG CCT CTA CTT 

TCA TA 

98 ۵1 AY439122 
(Baerwald and May, 

2004) 

CypG24 

F: CTG CCG CAT CAG AGA 

TAA ACA CTT 

R: TGG CGG TAA GGG TAG 

ACC AC 

91 ۵8 AY439142 
(Baerwald and May, 

2004) 

CypG27 

F: AAG GTA TTC TCC AGC ATT 

TAT 

R: GAG CCA CCT GGA GAC 

ATT ACT 

97 11 AY439145 
(Baerwald and May, 

2004) 

CypG30 

F: GAA AAA CCC TGA GAA 

ATT CAA AAG A 

R: GGA CAG GTA AAT GGA 

TGA GGA GAT A 

96 ۵۵ AY439148 
(Baerwald and May, 

2004) 
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 یزر جایگاه

 ماهواره
 توالی

تعداد 

 آلل

اتصال دمای 

(C0) 

دستیابی در  کد

 بانک ژن
 منبع

Lid1 

F: TAA AAC ACA TCC AGG 

CAG ATT 

R: GGA GAG GTT ACG AGA 

GGT GAG 

1 ۵9 AB112732 (Barinova et al., 2004) 

Rru1 

F: TTC CAG CTC AAC TCT AAA 

GA 

R: GCA CCA TGC AGT AAC 

AAT 

7 16 AB112738 (Barinova et al., 2004) 

Rru4 

F: TAA GCA GTG ACC AGA 

ATC CA 

R: CAA AGC CTC AAA AGC 

ACA A 

7 ۵1 AB112740 (Barinova et al., 2004) 

Z21908 

F: ATT GAT TAG GTC ATT GCC 

CG 

R: AGG AGT CAT CGC TGG 

TGA GT 

6 ۵1 G40277 (http://zfin.org) 

 

 
 .(های گمیشان، نمونهCa3)جایگاه  Rutilus caspicusبرای  شدهثبتآمید اکریلای از ژل پلی: نمونه1شکل 

 

کی های تمایز ژنتیو مورد انتظار، شاخص شدهمشاهده، هتروزیگوسیتی مؤثرواقعی و  یهاآللمنظور محاسبه تعداد به GeneAlex 6.3 افزارنرماز 

های مقایسه تنوع آللی و هتروزیگوسیتی بین نمونه (.Peakall and Smouse, 2006)و همچنین جریان ژنی استفاده شد  Rstو  Fstشامل 

با استفاده از تست  31در سال  شدهیآورجمعهای های حاصل از نمونههای حاصل از این تحقیق با دادهو همچنین مقایسه داده یموردبررسمناطق 

 Genepop 3.1 (Raymondافزار نرم (. با استفاده ازZar, 1999نجام شد )ویرایش شانزدهم ا SPSSافزار یک در نرمویلکاکسون غیر پارامتر

and Rousset, 1995)وینبرگ یا انحراف از آن و همچنین تست عدم تعادل پیوستگی -قرار گرفتن در تعادل هاردی ازنظرها ، ارزیابی جمعیت

تعیین  FSTAT 2.9.3 (Goudet, 2001)افزار داری آن با استفاده از نرمداری یا عدم معنیو معنی زییدرون آممورد انجام گرفت. شاخص 

های های نول، از دست دادن آللمنظور ارزیابی امکان حضور آللبه Microchecker 2.2.1 (Oosterhout et al., 2004)افزار گردید. از نرم

نیز جهت تعیین شباهت و فاصله ژنتیکی و همچنین  PopGene 1.3.1 (Yeh et al., 1999)افزارنرمبندی استفاده شد. از بزرگ و خطای دسته

 استفاده شد. UPGMAترسیم دندروگرام 

 

 نتایج

از ل بسته به جایگاه متفاوت بود. با توجه به نتایج حاص یچندشکلنشان دادند که میزان این  یچندشکل مورداستفاده ماهواره یزرتمامی ده جایگاه 

های های نول در جایگاهآللاما  وجود نداشتهای بزرگ بندی و از دست رفتن آلل، علائمی دال بر وجود خطای دستهMicrocheckerافزار نرم
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Rru4  وZ21908 های ها، جایگاهدر تمامی نمونهCypG30  وLid1 های های گمیشان، جایگاهدر نمونهCypG27  وCypG30  در

. تنوع ژنتیکی مشاهده شدهای وحشی و پرورشی سیجوال در نمونه Lid1و  CypG3 ،CypG27های خلیج گرگان و جایگاه سو وهای قرهنمونه

 914/69-59/69( و 44/61)میانگین:  4-63در محدوده  یببه ترت مؤثرو  شدهمشاهدههای آورده شده است. تعداد آلل 1در هر جمعیت در جدول 

در منطقه گمیشان و جایگاه  Ca3در سطح جایگاه  یببه ترتترین تعداد آلل آمد. در این میان، بالاترین و پایین آمدهدستبه( 149/7)میانگین: 

Z21908 شدهمشاهده( هرچند تفاوت 1/66های منطقه گمیشان بود )سو مشاهده شد. همچنین بالاترین میانگین آللی متعلق به نمونهدر منطقه قره 

ه بهای وحشی و کارگاهی ، میانگین این میزان برای جمعیتفردمنحصربههای در بررسی آلل(. p>15/1دار نبود )معنی یموردبررسهای بین نمونه

 آمدهدستبه 711/1-316/1و  617/1-331/1 در محدوده یببه ترتو مورد انتظار  شدهمشاهدههتروزیگوسیتی . آمد آمدهدستبه 13و  99/91 یبترت

 Ca3های وحشی سیجوال( و )نمونه Ca1متعلق به جایگاه  یببه ترتو مورد انتظار  شدهمشاهدهترین هتروزیگوسیتی آمد. در این خصوص، بالا

به رین مقادیر تنیز، بالاترین و پایین یموردبررسهای در سطح نمونه شدهمشاهدهمیزان متوسط هتروزیگوسیتی  ازنظرهای گمیشان( بود. )نمونه

 های پرورشی سیجوال مشاهده شد.گرگان و نمونههای خلیج در نمونه یبترت

دار پس از جمعیت( انحراف معنی 5× جایگاه  61) یموردبررستست  51مورد از  91وینبرگ، -انحراف از تعادل هاردی ازنظرها در بررسی جمعیت

آورده شده  1وینبرگ در جدول -تعادل هاردی تست در تعادل قرار داشتند. نتایج مربوط به 61اعمال ضریب تصحیح بونفرونی نشان دادند و تنها 

 شدهشاهدهمکاهش هتروزیگوسیتی ، یموردبررسهای ، عدم تعادل پیوستگی مشاهده نشد. در اغلب جایگاهموردمطالعههای ژنی است. بین جایگاه

یک روزیگوسیتی مشاهده شد که هیچها افزایش هت(. همچنین در برخی از جایگاه1)جدول  در مقابل هتروزیگوسیتی مورد انتظار وجود داشت

 (.p≤111/1دار نبود )معنی

 

در نواحی جنوب  (Rutilus caspicusدر ماهی کلمه ) ماهواره یزرپارامترهای تنوع ژنتیکی برای ده جایگاه  :2جدول 

 .شرق دریای خزر

 Ca1 Ca3 CypG3 CypG24 CypG27 CypG30 Lid1 Rru2 Rru4 Z21908 

 گمیشان

oA 7 63 61 69 66 61 3 3 3 5 

eA 71/5 153/61 415/3 61/61 316/7 194/66 431/1 539/1 196/4 33/9 

U 1 1 5 4 4 4 9 1 1 1 

oH 335/1 311/1 713/1 315/1 737/1 141/1 534/1 371/1 431/1 917/1 

eH 366/1 316/1 349/1 351/1 311/1 359/1 353/1 314/1 756/1 743/1 

Fis 639/1- 636/1 165/1 614/1 613/1 943/1 914/1 16/1- 941/1 576/1 
pHw ns * *** *** Ns Ns *** ns ** *** 

 سوقره

oA 3 67 61 69 66 64 7 7 1 4 

eA 313/4 19/61 163/66 933/3 161/7 361/3 161/5 911/4 196/4 361/1 

U 4 5 4 9 9 5 9 1 6 6 

oH 319/1 371/1 513/1 311/1 156/1 174/1 579/1 344/1 411/1 119/1 

eH 733/1 311/1 315/1 319/1 313/1 365/1 734/1 731/1 746/1 757/1 

Fis 693/1- 136/1 411/1 176/1 914/1 135/1 137/1 619/1- 934/1 111/1 
pHw ns * *** ns ns *** ns * Ns *** 

 خلیج گرگان

oA 7 67 67 61 3 65 61 7 1 1 

eA 116/5 59/69 731/66 461/3 113/5 711/3 191/3 416/5 149/4 933/4 

U 9 5 1 4 1 4 9 1 1 6 
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 Ca1 Ca3 CypG3 CypG24 CypG27 CypG30 Lid1 Rru2 Rru4 Z21908 

oH 367/1 346/1 393/1 311/1 539/1 146/1 314/1 315/1 143/1 937/1 

eH 341/1 316/1 335/1 333/1 391/1 333/1 376/1 319/1 771/1 779/1 

Fis 156/1- 113/1- 131/1 161/1- 911/1 133/1 196/1 119/1 133/1 513/1 
pHw ns * ns ** *** *** ns ns *** ** 

 سیجوال )وحشی(

oA 3 64 65 61 61 69 3 3 7 5 

eA 613/1 639/61 914/3 391/4 376/1 136/3 516/1 391/5 711/9 431/9 

U 4 4 4 9 1 4 4 1 1 6 

oH 331/1 379/1 431/1 371/1 133/1 731/1 549/1 373/1 463/1 671/1 

eH 361/1 334/1 336/1 361/1 399/1 379/1 341/1 394/1 794/1 763/1 

Fis 631/1- 176/1- 471/1 147/1- 154/1 696/1 974/1 115/1- 456/1 779/1 
pHw * ns ** *** ** * ns ns ** *** 

 سیجوال )پرورشی(

oA 7 64 65 61 61 64 3 3 7 5 

eA 663/1 345/3 116/3 117/4 347/1 163/3 313/5 749/5 116/9 914/9 

U 9 9 4 4 1 4 9 1 6 1 

oH 314/1 395/1 431/1 316/1 961/1 759/1 431/1 399/1 419/1 617/1 

eH 311/1 379/1 351/1 735/1 341/1 314/1 313/1 364/1 793/1 711/1 

Fis 611/1- 147/1- 449/1 156/1- 164/1 691/1 497/1 113/1- 491/1 774/1 
pHw * ns *** *** *** *** ** ns ** *** 

Aoهای واقعی، : تعداد آللAeهای مورد انتظار،: تعداد آلل Uهای یونیک،: تعداد آلل Ho شدهمشاهده: هتروزیگوسیتی ،He ،هتروزیگوسیتی مورد انتظار :Fis ضریب درون :
 : ***(p≤1116/1و  : **p * :116/1≥p≤115/1داری، : عدم معنیnsبونفرونی )وینبرگ پس از اعمال ضریب تصحیح -: تست احتمال تعادل هاردیpHwآمیزی، 

 

 آمدهدستبه 143/1و  111/1 یببه ترتبر اساس فراوانی آللی،  Rstو  Fstهای ، متوسط شاخصموردمطالعههای در بررسی تمایز ژنتیکی بین نمونه

سو و ای قرهههای پرورشی سیجوال و خلیج گرگان و نمونهبین نمونه به ترتیبکی ترین میزان تمایز ژنتیآمد. در این خصوص بالاترین و پایین

ها مربوط به درون جمعیت شدهمشاهدهدرصد تنوع  37(. نتایج حاصل از آنالیز واریانس مولکولی نیز نشان داد که 9گمیشان مشاهده شد )جدول 

مشاهده شد. در  یموردبررسجود دارد. همچنین میزان جریان ژنی بالایی بین مناطق و یموردبررسهای بوده و تنوع بین جمعیتی پایینی بین نمونه

 .(4)جدول  ( بود19/63سو )های مناطق گمیشان و قره، بین نمونهNmاین خصوص بالاترین میزان شاخص 

 

 .آللی( بر اساس فراوانی Rutilus caspicusماهی کلمه ) یموردبررسهای تمایز ژنتیکی بین نمونه :3جدول 

 کارگاه سیجوال )پرورشی( کارگاه سیجوال )وحشی( خلیج گرگان سوقره گمیشان برداریمناطق نمونه

 111/1 143/1 141/1 199/1 11/1 گمیشان

 151/1 145/1 146/1 11/1 169/1 سوقره

 111/1 15/1 11/1 161/1 163/1 خلیج گرگان

 147/1 11/1 115/1 163/1 111/1 کارگاه سیجوال )وحشی(

 11/1 163/1 194/1 113/1 196/1 کارگاه سیجوال )پرورشی(

 باشدمی Fstو  Rstمقادیر  دهندهنشان به ترتیباعداد بالا و پایین قطر 
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 .(Rutilus caspicusماهی کلمه ) یموردبررسهای بین نمونه جریان ژنی :4جدول 

 کارگاه سیجوال )پرورشی( سیجوال )وحشی(کارگاه  خلیج گرگان سوقره گمیشان برداریمناطق نمونه
 36/7 15/61 11/69 19/63 11/1 گمیشان

 97/3 19/69 41/65 11/1  سوقره

 61/7 75/3 11/1   خلیج گرگان

 31/61 11/1    کارگاه سیجوال )وحشی(

 11/1     کارگاه سیجوال )پرورشی(

 

که بالاترین میزان شباهت و نحویآمد به آمدهدستبه 916/1و  714/1 به ترتیب موردمطالعههای میزان شباهت و فاصله ژنتیکی بین نمونه

های نمونه ترین شباهت و بالاترین فاصله ژنتیکی بینسو و گمیشان وجود داشت. همچنین پایینهای قرهترین فاصله ژنتیکی بین نمونهپایین

های مورد بر اساس فاصله ژنتیکی، نمونه شدهیمترس UPGMAدروگرام (. بر طبق دن5پرورشی سیجوال و خلیج گرگان مشاهده شد )جدول 

ل سو بود و گروه دوم شامهای گمیشان با قرههای خلیج گرگان و نمونهنمونه یرگروهزگروه مجزا قرار گرفتند. گروه اول که شامل دو  1ارزیابی در 

 (.1های وحشی و پرورشی کارگاه سیجوال بود )شکل نمونه یرگروهزدو 

 

در نواحی  (Rutilus caspicusماهی کلمه ) یموردبررسهای ژنتیکی بین نمونهفاصله و ماتریس شباهت  :5جدول 

 .جنوب شرق دریای خزر

 کارگاه سیجوال )پرورشی( کارگاه سیجوال )وحشی( خلیج گرگان سوقره گمیشان برداریمناطق نمونه

 117/1 133/1 776/1 351/1 11/1 گمیشان

 176/1 734/1 365/1 11/1 633/1 سوقره

 115/1 177/1 11/1 169/1 111/1 خلیج گرگان

 795/1 11/1 953/1 141/1 963/1 کارگاه سیجوال )وحشی(

 11/1 173/1 439/1 931/1 411/1 کارگاه سیجوال )پرورشی(

 باشد.دهنده شباهت و فاصله ژنتیکی مینشان به ترتیباعداد بالا و پایین قطر 
 

 
 ماهی کلمه یموردبررسهای بر اساس فاصله ژنتیکی بین نمونه UPGMAدندروگرام  :2شکل 

 (Rutilus caspicus) .در نواحی جنوب شرق دریای خزر 
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 گیریو نتیجه بحث

ماهی کلمه خزر استفاده شد که  پرورشیهای وحشی و های ژنتیکی بین جمعیتجهت تعیین تفاوت ماهواره یزردر تحقیق حاضر از ده جایگاه 

بط بوده ها مرتهای تاریخچه زندگی آننشان دادند. تنوع ژنتیکی مولکولی در ماهیان با ویژگی یچندشکل موردمطالعههای همگی در تمام نمونه

(Dewoody and Avise, 2000و پایه و اساس سازگاری گونه )های مختلف میها در محیط( باشدLi et al., 2007) ،در این خصوص .

اشد های تکثیر و ژنتیک حفاظت در بر داشته بتواند اطلاعات سودمندی را برای برنامهمی پرورشیهای وحشی و ارزیابی تنوع ژنتیکی در جمعیت

(Allendorf, 1986; Lacy, 1987 .)ماهی کلمههای تحت برنامه بازسازی ذخایر همچون ، شناخت و آگاهی از تنوع ژنتیکی برای گونهدرواقع 

درون شی و های وحهای مدیریتی قرار گیرد تا بتوان خطر کاهش تنوع ژنتیکی جمعیتیک اولویت در توسعه و اجرای استراتژی عنوانبهخزر باید 

عنوان هو مورد انتظار ب شدهمشاهدهها، هتروزیگوسیتی (. تعداد آللAguiar et al., 2013در ذخایر کارگاهی را به حداقل رسانید ) یزیآم

وجود در های مو مورد انتظار در جمعیت شدهمشاهدهمتوسط هتروزیگوسیتی  باشند. در این بررسیها مطرح میپارامترهای تنوع ژنتیکی جمعیت

 آمدهدستبهج این امر در تطابق با نتای (.P>15/1)دار نبود آماری معنی ازنظرکه این تفاوت  های وحشی بودتر از جمعیتکارگاه سیجوال کمی پایین

کمی تنها را  Cynoglossus semilaevisهای پرورشی در جمعیت شدهمشاهده( بود که میزان هتروزیگوسیتی 1169و همکاران ) Anتوسط 

تعداد  یللبه دتواند های تکثیر میهای موجود در کارگاهکاهش هتروزیگوسیتی در جمعیت هرحالبههای وحشی گزارش نمودند. تر از جمعیتپایین

های نادر با هتروزیگوسیتی ارتباط آلل کهییازآنجا (.Rana et al., 2004و رانش ژنتیکی باشد ) یزیدرون آمتبع آن و به مورداستفادهپایین مولدین 

؛ (Kitada et al., 2009چندانی روی هتروزیگوسیتی داشته باشد ) یرتأثتواند ها نمیباشد لذا حذف شدن این آللبه دلیل فراوانی پایین، کم می

در نظر خایر های تکثیر و بازسازی ذهای تحت برنامهشاخص دقیق و کاملی برای ارزیابی تنوع ژنتیکی گونه عنوانبه بنابراین، هتروزیگوسیتی

ر ارزیابی تنوع های رایج ددر سطح هر جایگاه از مقیاس شدهمشاهدههای (. در این خصوص، تعداد آللPetit et al., 1998) شودگرفته نمی

(. در تحقیق Lind et al., 2009گر کاهش تنوع ژنتیکی باشد )تواند بیانکه کاهش تعداد آلل در سطح جمعیت مینحویباشد بهژنتیکی می

همچنین آمد.  آمدهدستبه( 7/61های وحشی )تر از جمعیتکمی پایین تنها( 61های کارگاهی )در جمعیت شدهمشاهدههای حاضر، متوسط تعداد آلل

های موجود در کارگاه تکثیر برای جمعیت شدهمشاهده( از متوسط 99/91های وحشی کمی بالاتر )در سطح جمعیت فردمنحصربههای متوسط آلل

 ینیگزبهاز  یتواند ناشهای وحشی میهای موجود در کارگاه تکثیر در مقایسه با جمعیتتر بودن غنای آللی در جمعیتپایین یطورکلبه( بود. 13)

 Hutchingsاست ) شدهگزارش برخی مطالعاتهای کارگاهی ماهیان در (. کاهش تنوع آللی در جمعیتAn et al., 2010باشد ) یزیدرون آمو 

and Fraser, 2008; An et al., 2014 ،در این راستا .)Tessier ( نمونه حادتری را گزارش نمودند که در آن زاده6337و همکاران )های 

که محققین علت  در جمعیت سالمون اطلس گردید مؤثردرصدی اندازه جمعیت  51و کاهش  توجهقابلسازی شده منجر به رانش ژنتیکی ذخیره

ی اقعهای ودر این بررسی، میزان آلل مؤثرهای در ارزیابی آلل. نمودند استفاده از تعداد محدودی مولد برای ایجاد جمعیت کارگاهی عنوان این امر را

رایطی در ش، یطورکلبه .باشدهای وحشی ماهی کلمه گر پویایی جمعیتتواند نشانآمد که می آمدهدستبه مؤثرهای آللدر تمامی موارد بالاتر از 

چون مهاجرت همایلی به دل طورمعمولبهباشد اما های واقعی برابر میبا آلل مؤثرهای های مختلف فراوانی یکسانی داشته باشند، میزان آللکه آلل

در فراوانی خیلی  شدهحفظهای تعداد بالای آلل (،Vahidi et al., 2014ها )تبع آن تغییرات فراوانی آللی در سطح جایگاهها و بهبین جمعیت

عمول امری م مؤثرهای واقعی و تفاوت بین آللهای خیلی کمیاب که سهم ناچیزی در هموزیگوسیتی دارند، پایین و همچنین تعداد بالای آلل

یک یا تعداد کمی از  کهیدرحالشوند ها تنها یک یا دو بار در جمعیت نمایان می، بسیاری از آللدرواقع. (Crow and Dove, 2000) باشدمی

 .(Le Cam et al., 1972گردد ) مؤثرهای های واقعی بیشتر از آللشود تا میزان آللها فراوانی بالا دارند. این امر باعث میآلل

(. در تحقیق صورت Wenne et al., 2016های ماهیان طی گذشت زمان پایدار باشد )ساختار ژنتیکی جمعیت معمولا شود که تصور می طورینا

( در خصوص امکان تغییر یا پایداری ساختار جمعیتی و تنوع ژنتیکی ماهی سالمون اطلس در 6333) Bernatchez و Tessierتوسط گرفته 
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در برخی نواحی کاهش و یا  6334تا  6371-36های آبی واقع در کانادا مشخص شد که تنوع آللی و هتروزیگوسیتی طی سال چهار اکوسیستم

ای این ماهی هدار نبود. محققین در تحقیق مذکور بیان داشتند که جمعیتمعنی شدهمشاهدهکه تغییرات نحویافزایش بسیار جزئی نشان داده به

را کاهش دهد.  رمؤثذخایر تنوع ژنتیکی خود را طی چندین نسل حفظ نماید و تغییرات جمعیتی نتوانسته اندازه جمعیت  رغم کاهشتوانسته علی

سو: قره ;Ao،761/1:Ho،376/1:He:1/66های وحشی در این تحقیق )گمیشان: مقایسه پارامترهای تنوع ژنتیکی نمونه

9/61:Ao،113/1:Ho،346/1:He;  :1/61خلیج گرگان:Ao،716/1:Ho ،343/1:He های از مطالعه قبلی روی نمونه آمدهدستبه( با مقادیر

گرگان:  یجخل ;Ao،131/1:Ho،397/1:He:1/61سو: قره ،Ao ،13/1:Ho،353/1:He:4/66)گمیشان:  31در سال  شدهیآورجمع

4/61:Ao،131/1:Ho،341/1:He،سازی مجدد با همچون کاهش جمعیت و ذخیرهرغم مسائلی ( نشان داد که علی6933 ( )کشیری و همکاران

با  هرحالبه(. P>15/1تنوع ژنتیکی درون جمعیتی حاصل نشده است ) ازنظرداری در کارگاه تکثیر طی این مدت، تفاوت معنی یدشدهتوللاروهای 

 در کارگاه، ارزیابی ساختار ژنتیکی این ماهی هیدشدتولبازسازی ذخایر ماهی کلمه از طریق آزادسازی لاروهای  توجه به کاهش ذخایر و تداوم برنامه

 رسد.می به نظرهای زمانی مختلف امری ضروری طی دوره باارزش

طلاعاتی ا متأسفانهاز مولدین وحشی انجام پذیرفته است.  یدشدهتولسال بازسازی ذخایر ماهی کلمه از طریق رهاسازی لاروهای  11طی نزدیک به 

ای ههای وحشی ماهی کلمه قبل از شروع برنامه بازسازی ذخایر وجود ندارد تا بتوان تصویر دقیقی از اثر برنامهدر خصوص وضعیت ژنتیکی جمعیت

ار د، نتایج حاصل از این تحقیق مبنی بر عدم وجود تفاوت معنیوجودینباابازسازی ذخایر بر ساختار ژنتیکی ماهی کلمه طی این مدت ارائه داد. 

تکثیر  ایهبودن مدیریت صورت گرفته در برنامه مناسبتواند دال بر می پرورشیهای وحشی و وع آللی بین جمعیتهتروزیگوسیتی و تن ازنظر

در این تحقیق با مقادیر حاصل از تحقیق قبلی نیز  آمدهدستبهدر این خصوص، مقایسه مقادیر ماهی کلمه طی بازسازی ذخایر باشد. حمایتی 

 توجهابلقتواند مرتبط با عدم انحراف بوده که میهای وحشی ماهی کلمه در پارامترهای تنوع ژنتیکی در جمعیت ردامعنیحاکی از عدم وجود تفاوت 

رغم تمامی این موارد، نباید . علی(Tessier and Bernatchez, 1999) باشد های طبیعی طی این مدتاز تعادل مهاجرت/رانش در جمعیت

معیت سه سال از برپایی ج تنها چراکهنادیده گرفت.  همرا های پرورشی موجود در کارگاه در جمعیتپارامترهای تنوع ژنتیکی در کاهش اندک حتی 

بیعت رهاسازی مولدین پرورشی نیز به ط طبیعییمهناز طریق تکثیر  یدشدهتول یجنتاگذرد و طی این مدت پرورشی ماهی کلمه در کارگاه تکثیر می

خایر پرورشی ذگذرد و همچنین با در نظر گرفتن این موضوع که معیت پرورشی ماهی کلمه نمیزمان زیادی از برپایی ج کهینبه اه شوند. با توجمی

 در این جمعیت شدهمشاهدهتنوع سطح ، نزدیکی اندشدهجایگزین  هرسالدر  یدشدهصدرصد با مولدین وحشی  11تا  61به میزان طی این مدت 

(61:Ao،116/1:Ho )ت جهت حفظ و تقوی جدیباید تدابیر  حالینباادور از انتظار نبود. های وحشی خیلی در جمعیت شدهمشاهدهه سطح تنوع ب

 و خلوص ژنتیکی در یزیدرون آماحتمال بروز مسائلی همچون زمان  باگذشت چراکههای کارگاهی اندیشیده شود در جمعیت شدهمشاهدهتنوع 

 ( وجود دارد.Deepak et al., 2006) یهایجمعیتچنین 

های وحشی انحراف از تعادل بالایی های کارگاهی و هم در جمعیتوینبرگ، هم در جمعیت-انحراف از تعادل هاردی ازنظرها در بررسی جمعیت

وینبرگ در بسیاری از -هاردیانحراف از تعادل دار از تعادل نشان دادند. مورد انحراف معنی 91، یموردبررستست  51که از نحویمشاهده شد به

تواند ناشی از عوامل که می( Yue et al., 2004; Lucentini et al., 2006; Bang et al., 2009 ) شدهگزارشهای ماهیان جمعیت

 Bhassu et al., 2004; Borrellنمونه باشد ) یزیدرون آم و های نولگیری غیر تصادفی، وجود آللمتعددی همچون جریان ژنی بالا، جفت

et al., 2008). مهاجرت و  بنابراین ؛(9)جدول  مشاهده شد موردبررسیهای بالایی بین نمونه نسبتا ، جریان ژنی با توجه به نتایج تحقیق حاضر

یب کسری هتروزیگوسیتی بالا و ضر در نظر گرفت. در این راستا، شدهمشاهدهیکی از دلایل عمده انحراف از تعادل  عنوانبهتوان جریان ژنی را می

 شدهگزارشهای ماهیان (. چنین کسری برای بسیاری از گونه1ها مشاهده شد )جدول در برخی از جایگاه نیز (P≤111/1) داریمعنی یزیدرون آم

افزار نرم نتایج حاصل ازدر این خصوص، (. Waldman and McKinnon, 1993; Hoarau et al., 2002; An et al., 2010است )
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Microchecker باعث انحراف از مدل  طور واقعیبههای نول آلل است ذکریانشانمود.  یدتائها را های نول در برخی جایگاهامکان وجود آلل

 گرددمی ایاز طریق افزایش هموزیگوسیتی و کسری هتروزیگوسیتی باعث بروز چنین پدیدهها عملکرد آنشوند بلکه وینبرگ نمی-هاردی

(Beaumont, 1994). های تدر جمعی شدهمشاهدهتواند در بروز انحراف از تعادل گیری غیر تصادفی نیز می، بهگزینی و جفتموارد علاوه بر این

 کارگاهی نقش داشته باشد.

آمد. در این تحقیق،  آمدهدستبه 143/1و  111/1 به ترتیب Rstو  Fstهای ، متوسط شاخصیموردبررسهای در ارزیابی تمایز ژنتیکی بین نمونه

 Slatkin etباشد ) Fstتواند بالاتر از میزان ای میتحت مدل جهش پله Rstآمد. میزان  آمدهدستبه Fstبالاتر از  Rstدر تمامی موارد، مقادیر 

al., 1995 ردد، گل شدن تمایز از مدل جهش میها که منجر به مستقکه در شرایطی همچون کوتاه بودن زمان جدایی جمعیت است یحال( این در

بالاترین مقادیر تمایز بین  یموردبررسهای ، در مقایسه بین نمونههرحالبه(. Rousset, 1996ممکن است این دو شاخص مشابه هم باشند )

 Anباشد ) در کارگاه تکثیر مؤثرو کاهش تعداد مولدین  ینیگزبهبه دلیل  احتمالا های طبیعی مشاهده شد که جمعیت پرورشی سیجوال و جمعیت

et al., 2010 .) وجود داشت. در این خصوص، بالاترین جریان ژنی نیز بین سو و گمیشانهای قرهی بین نمونهترین تمایز ژنتیکپایینهمچنین 

اص( منجر های خدر جایگاه گزینیحیط )از طریق بهمفرآیندهای انحراف ژنتیکی تصادفی و سازگاری با سو و گمیشان مشاهده شد. های قرهنمونه

 Beaumontباشد )ها مطرح میعنوان عاملی مهم در کاهش تمایز بین جمعیتکه مهاجرت به است یحالگردد این در به افزایش تمایز جمعیتی می

and Hoare, 2003 .)ها تمایز ژنتیکی نها وجود داشته باشد، بین آهیچ جریان ژنی و یا جریان ژنی اندکی بین جمعیت که یزمان، درواقع

 Chakraborty andیابد )ها افزایش میمیزان شباهت ژنتیکی بین جمعیتبا افزایش مهاجرت  کهیدرحالخواهد آمد  به وجود یاملاحظهقابل

Leimar, 1987 .)با توجه به معیار  درمجموعWright (6373 میزان تمایز ژنتیکی ،)در این بررسی در سطح پایینی قرار دارد که  شدهمشاهده

رین شباهت و تدر بررسی شباهت و فاصله ژنتیکی نیز، پایینباشد.  یموردبررسهای بین نمونه شدهمشاهدهتواند جریان ژنی عامل اصلی آن می

بر اساس فاصله  UPGMAترسیم دندروگرام های پرورشی سیجوال و خلیج گرگان وجود داشت. نتایج حاصل از بالاترین فاصله ژنتیکی بین نمونه

 های طبیعی قرار گرفتند.در گروهی مجزا نسبت به جمعیت کارگاهیهای ژنتیکی نیز نشان داد که جمعیت

ای ههای کارگاهی و طبیعی حاکی از کاهش اندک در تنوع آللی و هتروزیگوسیتی در جمعیت، مقایسه پارامترهای تنوع ژنتیکی بین جمعیتدرمجموع

توان اذعان داشت که (. بر طبق نتایج حاصل از این تحقیق میP>15/1دار نبود )آماری معنی ازنظر شدهمشاهدههای کارگاهی بود هرچند تفاوت

، ثیردر کارگاه تک یدشدهتولهای بازسازی ذخایر از طریق رهاسازی لاروهای رویه و همچنین اجرای برنامهمسائلی همچون آلودگی، صید بی باوجود

که زمان زیادی از برپایی جمعیت پرورشی ماهی کلمه و با توجه به این هرحالبهماهی کلمه توانسته همچنان تنوع ژنتیکی خود را حفظ نماید. 

وال جگذرد و با در نظر گرفتن این موضوع که بالاترین مقادیر تمایز ژنتیکی بین جمعیت پرورشی سینمی یعتطبرهاسازی لاروهای تولیدی از آن به 

 ارآمدکای جهت برقراری استراتژی صورت دورههای هدف بههای وحشی مشاهده شد، ارزیابی ژنتیکی ذخیره مولدین، فرزندان و جمعیتو جمعیت

 رسد.می به نظردر بازسازی ذخایر ضروری 
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