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 پرورشي  (Cyprinus carpio) کپورمعمولي ماهي ژنتیکي تنوع بررسي

 ایریزماهواره نشانگرهای از استفاده با های گیلان ومازندراناستان در
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 چکیده

 دستخوش را ماهی این ژنتیكی تنوع واندتکه می گیرد می صورت مصنوعی تكثیر طریق از معمولی کپور یـماههـبچ نـران تامیـای در 

 تعداد منظوربدین بود.های ریزماهواره جایگاه از استفاده با کپورمعمولی ماهی مولدین ژنتیكی ساختار بررسی تحقیق، این از هدف کند. تغییراتی

 کلروفرم-فنل روشبه هانمونه DNA شد. آوریجمع ه(ـمنطق هر از نمونه 30) درانـمازن و لانـگی مناطق از کپورمعمولی ماهی مولد نمونه 60

 و انتظار مورد هتروزیگوسیتی آلل، متوسط تعداد حاصل محدوده نتایج شد. طبق بررسی ایریزماهواره ژنی جایگاه11 از استفاده با و استخراج

 هایجمعیت درون در درصد( 93بالایی ) تنوع که داد نشان مولكولی واریانس آنالیز آمد. دستبه86/0 و 37/0 ، 11-18 ترتیببه شده مشاهده

Fst 013/0 شاخص میزان دادند. مازندران نشان و گیلان مناطق بین داریمعنی تفاوت Rst و Fst های تمایزشاخص و دارد وجود بررسی مورد

توسط پرورش  مولد ماهیان توان جابجاییمی آن را علت که بود مازندران و گیلان مناطق بین پایین ژنتیكی تمایز وجود دهندهنشان که آمد دستبه

 آن عمده علت که دادند نشان واینبرگ -هاردی از تعادل (≥005/0P) داریمعنی انحراف بررسی، های موردجایگاه تمامی دهندگان عنوان کرد.

 محاسبه گردید. 11/2 و 0172/0 ترتیبآللی به فراوانی ساسا ژنی بر جریان و تمایز شاخص میزان داد. نسبت هتروزیگوسیتی افزایش به توانمی را
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 مقدمه

نشانگرهای مولکولی جهت شناسایی ساختار ژنتیکی   از  استفاده       

 مورفیسم را نشان دهد که متأثرقادر است سطوح بالایی از پلی ماهیان

ت. یکی از نشانگرهای مولکولی های محیطی نیز نیسشاخص از

. طبیعت (2005و همکاران،  Zhao)ریزماهواره هستند  نشانگرهای

ها توارث هم بارز پوشش ژنومی وسیع و فراوانی ریزماهواره آللی چند

پذیری موجب شده که در تعیین رابطه خویشاوندی و توارث الاب

اشته باشند های مختلف علمی دها کاربرد وسیعی در زمینهریزماهواره

(Chen  ،پراکنش و فراوانی جمعیت بسیاری از 2008و همکاران .)

های انسانی شدت تحت تأثیر فعالیتهها در طول قرن گذشته بگونه

(. تکثیر مصنوعی و جابجایی 2005و همکاران، Zhao ) است داشته قرار

 یک در ژنتیکی تنوع و افراد پراکنش باعث دیگر هایمحل به مولدین

 تواند موجب یکسانیت و حتی گاهی افزایش تکثیر مصنوعی میجمع

 هایخانواده از یکی کپورماهیان .شود جمعیت ژنتیکی ساختار سازی

 قاره چهار در گونه 2000 از بیش داشتن با که هستند ماهیان مهم

 کپورمعمولی ماهی (Kirpichnikov ،1972)اند یافته پراکنش جهان

(Cyprinus carpio)  نواده خا ازCyprinidae است مرکزی آسیای بومی 

 کرده پیدا گسترش جهان مختلف در نواحی متمادی هایقرن طی که

 اقتصادی هایگونه از معمولی وکپ ماهی (.Kohlmann ،2003است )

عنوان گونه قالب در کشت توأم ماهیان گرمابی به و است خزر دریای

 تمام در طبیعی و بومی صورتبه گونه این شود. هرچندمحسوب می

ها رودخانه وارد مصب تولیدمثل برای و دارد خزر وجود دریای سواحل

 رفتن بین از حد و از بیش صید علتبه اخیر هایسال در شود، امامی

 هایگونه وجز کهطوریبه ،پیداکرده کاهش آن نسل تولیدمثل، هایمحل

(. 1387ادری، ن و عبدلی)رود می شماربه منطقه حفاظت در به نیازمند

 ترین ماهیان پرورشی ماهی کپورمعمولی یکی از مهم  حالدر عین

با  اخیراً که بودند وارداتی کشور  پرورشی مولدین ید. لیکنآحساب میبه

های بومی اختلاط نژادی پیدا کرده و لذا در حال حاضر مولدین گونه

پیدا  های تولیدمثلی یکسانی برخوردار نبوده وپرورشی کشور شاخص

های ها با گونهتر و حفاظت از اختلاط آنکردن مولدین با کیفیت

 تواند برای صنعت تکثیر و پرورش این گونه مفید باشدوحشی می

 ذخایر بازسازی و حفاظت اکنون هم (.1393)سلیمانی و همکاران، 

 و مصنوعی تکثیر طریق از ایران در کپورمعمولی وحشی ماهی

اما  پذیردمی صورت طبیعی هایآب در یدیتول ماهیانبچه رهاسازی

های کیفی پرورشی های پرورشی وارداتی با شاخصحفاظت از گونه

جاکه در طبیعت این دوگروه با هم در تماسند مدنظر قرار ندارد و از آن

منجر به تغییر آللی و تنوع ژنتیکی  اختلاط نژادی این دوگونه گرچه

های کیفی پرورشی که در شاخصشود اما برای مولدین هردو گونه می

 Chen)رسد نظر نمیتری دارند چندان مناسب بهپرورش خلوص بیش

 Blanchetتوسط  شده انجام بررسیدیگر  از طرف .(2008و همکاران، 

با  که داد نشان اطلس اقیانوس ماهی آزاد روی بر (2008 ) همکاران و

 ژنتیکی و فولوژیکتکثیر، تغییرات مور شیوه این در بالقوه فواید وجود

 این و شودمی دیده وحشی و تکثیر مصنوعی هاینمونه میان در بارزی

جمعیتی  درون ژنتیکی تنوع کاهش به تواندمی مدت طولانی در روش

 تنوع .(2007و همکاران،  Machadoگردد ) نیز  منجر بومی ژنی ذخایر

 هاآن از حفاظت و برای مدیریت حیاتی اهمیتی دریایی منابع ژنتیکی

 در هاجمعیت سازگاری حفظ برای نیازاولین پیش عنوانداشته، به

 (.Persa  ،2009و Diz) گرددمی محسوب تغییر حال در محیطی شرایط

 برای هاآن ژنتیکی ساختار ها وجمعیت چهتاریخ دربارة اطلاعات لذا

 تکثیر معرض در هایی کهگونه از به حفاظت مربوط هایبرنامه پیشبرد

 (.2002و همکاران، (Zhang  بود خواهد سودمند دارند، قرار وعیمصن

 ذخایر مصنوعی بر تکثیر هایروش اثر کهاین به توجه بنابراین، با

 از گونه این ذخایر از نیز بخشی اکنون هم و شده اثبات آبزیان ژنتیکی

 گونه این ژنتیکی وضعیت از گردد، اطلاعحاصل می مصنوعی تکثیر

 هایدر بررسی مختلفی نشانگرهای منظورست. بدینا بسیارضروری

 نشانگرهای نشانگرها، این در میان شوند، امامی استفاده جمعیت ژنتیک

بودن، توارث  بارزژنوم، هم در بالا گستردگی و فراوانی علتبه ریزماهواره

 تعیین نتیجه، سهولت در و ژنی جایگاه اندازه بودن مندلی، کوچک

 مورفیسمپلی چنینهم و مرازای پلیزنجیره کنشوا طریق از ژنوتیپ

 هاریزماهواره .(2008و همکاران،  Chen) دارند تری گسترده کاربرد بالا

 بالاترین نشانگرها تمام در میان هایشانآلل تعداد بودن بالا علتبه

 مورفیسمپلی این (.Liu ،2005) دهندمی نشان را هتروزیگوسیتی میزان

 برای آنالیز توانندمی ریزماهواره نشانگرهای که دهدمی نبالا نشا بسیار

 .(Dunham ،2004) باشند مفید بسیار نژادها تعیین و جمعیت ژنتیک

 آن اهمیت چنینو هم کپورمعمولی ماهی اقتصادی اهمیت رغمعلی

 در ایگسترده انتخاب مولدین، اطلاعات و ذخایر بازسازی بحث در

نیست.  موجود مختلف مناطق در ونهگ جمعیتی این ساختار زمینه

همکاران  و لالوئی توسط گرفته صورت بررسی به محدود موجود، اطلاعات

 برخی در و وحشی کپورمعمولی ماهی جمعیت ژنتیک ( روی1387)

 (PCR-RFLPروش ) از استفاده خزر با دریای جنوبی حوضه نواحی از

mtDNA  .از  (1389)پور و همکاران در تحقیق قلیچ چنینهماست

گونه این وحشی جمعیتی نشانگرهای ریزماهواره برای ارزیابی ساختار

جهت ارزیابی ساختار  ودر مناطق گیلان و مازندران استفاده نمودند 

از  (1393)سلیمانی و همکاران  تنها جمعیتی کپور ماهیان پرورشی

 این نشانگرها جهت ارزیابی ساختار جمعیتی کپورماهیان پرورشی

از نشانگر ریزماهواره  در این تحقیق. استفاده نمودند زستان،استان خو

 برای ارزیابی ساختار جمعیتی مولدین کپور ماهیان پرورشی
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های گیلان و مازندران در استانها آنو مقایسه  گیلان و مازندران

 استفاده شد. 

 

 هامواد و روش

اهی نه منمو 60 گیری ازنمونه :DNA استخراج و بردارينمونه       

مونه ن 30از هر منطقه  ،مولد ماده کپورمعمولی از گیلان و مازندران

 ها جداگانه درونهریک از نمونه .از قسمت باله دمی صورت گرفت

ی برا و درصد قرار گرفت 96لیتری حاوی الکل میلی 5/1میکروتیوپ 

درجه  -80ها تا شروع مرحله استخراج در فریزر داری نمونهنگه

وفرم، کلر- فنل روش از استفاده با  DNAاستخراج گرفتند. قرار دگراسانتی

 پس های استخراجی DNA(1996و همکاران،  Hillisپذیرفت ) انجام

 ایهآزمایش انجام زمان تا مقطر استریل آب میکرولیتر 100 افزودن از

و  شدند. کیفیت دارینگه گرادسانتی درجه -20 فریزر در مربوط

 با ژل الکتروفورز روش از استفاده راجی، بااستخ هایDNA کمیت

  (.Sambrook ،1989شد ) تعیین اسپکتروفتومتر و درصد 1آگاروز 

برای بررسی تنوع ژنتیکی ماهی کپور معمولی  :مولكولي آناليز       

نشانگرهای مورد  ،جفت نشانگر ریزماهواره استفاده گردید 11از 

،  MFW2ریزماهواره ژنی جایگاه 11 استفاده برای این آزمایش از

MFW7 ،MFW13 ،MFW16 ،MFW17 ،MFW20، CypG24، 

MFW26،Syp4 ، HLJ809 ،LOC5 Grooijmans)  ،؛1997و همکاران 

Baerwald و May ،2004) شدند )جدول انتخاب یافته انتشار مطالعات 

لیتر میکرو 25در حجم  (PCR)مراز پلی زنجیری هایواکنش .(1

DNA ،100  نانوگرمDNA polymerase TMtStarTaqHo ،3/0  واحد

PCR  1بافرxمولار، آب مقطر دیونیزه برای میلی 5/1زیم ی، کلرید من

انجام  آغازگرها یک از هر برای PH 8/7حجم مورد نظر در  رساندن به

 آمد. شرایط دستبه هاآن از هریک برای الحاق دمای بهترین وگرفت 

 برای واکنش ترموسایکلر ستگاهد به شده داده مشخصات و دمایی سیکل

 واکنش محصولاتاست.  شده آورده 2 جدول در مرازپلی ایزنجیره

درصد )دیونیزه(  10 ژل پلی آکریل آمید روی بر مرازپلی ایزنجیره

شدند  آمیزیرنگ نقره نیترات روشبه هاو ژل جداسازی الکتروفورز و

(Bassam  ،1991و همکاران) دستگاه  توسط هاژل تصویر تهیه از پس

 Gel proافزار ، از نرم(Gel Doc XR, BIO-RAD)ژل،  مستندساز

analyzer شد. استفاده قطعات طول محاسبه برای 

 

 يمعمول كپور ماهي ريزماهواره آناليز در استفاده مورد پرايمرهاي هايويژگي و توالي :1 جدول

 گراد( سانتي جه)در اتصال دماي توالي آلل اندازه آلل تعداد ژني جايگاه
MFW2 22 288-200 F: CACACCGGGCTACTGCAGAG 

R: GTGCAGTGCAGGCAGTTTGC 
MFW2 

MFW7 22 272-160 F: TACTTTGCTCAGGACGGATGC 
R: ATCACCTGCACATGGCCACTC 

MFW7 

MFW13 17 272-188 F: ATGATGAGAACATTGTTTACAG 
R: TGAGAGAACAATGTGGATGAC 

MFW13 

MFW16 18 204-128 F: GTCCATTGTGTCAAGATAGAG 
R: TCTTCATTTCAGGCTGCAAAG 

MFW16 

MFW17 25 316-208 F: CTCAACTACAGAGAAATTTCA 
R: GAAATGGTACATGACCTCAAG 

MFW17 

MFW20 19 304-208 F: CAGTGAGACGATTACCTTGG 
R: GTGAGCAGCCCACATTGAAC 

MFW20 

MFW26 16 174-108 F: CCCTGAGATAGAAACCACTG 
R: CACCATGCTTGGATGCAAAAG 

MFW26 

CypG24 14 168-112 F: CTGCCGCATCAGAGATAAACACT 
R: TGGCGGTAAGGGTAGACCAC 

CypG24 

Syp4 
 

13 274-196 F: CACACCGGGCTACTGCAGAG 
R: GTGCAGTGCAGGCAGTTTGC 

Syp4 
 

HLJ809 12 274-169 F: ATCATCACAGCCAAAGAAGT 
R: TACGGACATAGTGCAGACAA 

HLJ809 
 

LOC5 14 168-101 F-TTACACAGCCAAGACTATGT 
R-CAAGTGATTTTGCTTACTGC 

LOC5 
 

مشاهده  یهاآلل تعداد ارزیابی هاآلل به دهیرتبه از پس :آماري آناليز     

 ژنی، جایگاه هر و فراوانی آللی در( eNهای موثر ) (، تعداد آللaN) شده

(، oHمشاهده شده ) (، هتروزیگوسیتیHeمورد انتظار ) هتروزیگوسیتی

(، FIT)کل  آمیزیدرون ضریب و جمعیت درون (FIS) آمیزیدرون یبضر

2تعادل هاردی واینبرگ بر اساس 
 تست تمایز بر ،

افزار ( با نرم1978) Neiاساس فراوانی آللی، فاصله ژنتیکی براساس 

GeneAlex محاسبه گردید (Peakall  وSmouse ،2006)چنین . هم

اطمینان  سطح در  AMOVAتست سبراسا Fst و Rst تمایز شاخص مقادیر

و  Excoffier) افزار( با استفاده از نرمRAسازی آللی )درصد و غنی 99

Arlequin Schneider ،2005 )  سازی در شبیه 10000با استفاده از
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 داریمعنی سطح تنظیم برای .(Zar ،1999) گردید محاسبه نیز مورد هر

، Rice) شد استفاده فرونیبون تصحیح ضریب نیز تکرارشونده یهاآزمون

 و رابطهNei (I) (1978 )ژنتیکی  شباهت ( وDفاصله ) مقادیر  (.1989

 با نیزUPGMA  ترسیم درخت از استفاده با هاجمعیت بین فیلوژنیک

 .گرفت صورت Pop  Gen( 1999و همکاران، Yeh )ر افزانرم از استفاده
 

 مرازپلي ايزنجيره واكنش حرارتي چرخه :2 جدول

 

 نتایج 
شد که در  استفاده تحقیق این در ژنی جایگاه 11 مجموع در        

مورفی از مراز تکثیر شدند و منومورفی و پلیای پلیواکنش زنجیره

نانوگرم  80-159 دست آمدههب DNAباتوجه به غلظت  .دادند نشان خود

در جایگاه ژنی  .بودنتایج الکتروفورز ژل از کیفیت مناسبی برخوردار 

LOC5 های های دیگر نمونهدر جایگاه مولدین گیلان مونومورف و

 به تمامی مربوط هایآلل بودند. تعداد مورفپلی گیلان و مازندران

 تعداد است. متوسط داده شده نشان 1 جدول در مورفپلی هایجایگاه

آمد.  دستبه 18 و 11 ترتیبمازندران به و گیلان مناطق در هاآلل

 هایجایگاه در ترتیببه هاآلل میزان ترینو بیش ترینچنین، کمهم

LOC5 (2 )در جمعیت مرکز گیلان و  آللMFW2 (22 )در جمعیت  آلل

 مازندران منطقه مشاهده شد. حداکثر فراوانی آللی درمازندران مرکز 

چنین میانگین فراوانی هم .در گیلان بود 011/0و حداقل آن  71/0

های واقعی آلل تعداد بود 18±3/0 مازندران و در11±1/0 ا در گیلانهآلل

 23/12و  14و در منطقه مازندران  75/1و  4های مؤثر در گیلان و آلل

 aNاز  eNها مقدار برداری و در همه جایگاهبود در همه مناطق نمونه

گانه بین یازدههای دامنه ناخالصی مشاهده شده در جایگاه. تر بودکم

ترین مقدار ناخاصی مشاهده شده در منطقه بود بیش 42/0تا  09/0

های موثر آلل .ترین مقدار در نمونه منطقه گیلان بودمازندران و کم

ترین دست آمد که در این میان پایینبه 33/13-35/1نیز در محدوده 

 MFW20( و بالاترین آن در جایگاه 75/1) MFW17میزان در جایگاه 

 مشاهده آلل بررسی، تعداد مورد مناطق سطح داشت. در( قرار 33/14)

 در انتظار مورد و شده مشاهده هتروزیگوسیتی چنینهم و و مؤثر شده

 است.  شده آورده 3 جدول

 
 

بررسي مورد هايجمعيت در استفاده مورد ژني ايهجايگاه ژنتيكي تنوع :3 جدول

های جایگاه در منطقهشده بین دو  مشاهده دامنه هتروزیگوسیتی       

( oHشده ) مشاهده هتروزیگوسیتی بود میانگین 0- 86/0 گانه یازده

 %37( نیز eHانتظار ) مورد هتروزیگوسیتی آمد. متوسط دستبه 86/0

 ترتیببه   ( میزان آن37/0) ترینو پایین (55/0) که بالاترین دست آمدبه

)منطقه گیلان(  MFW17مازندران( و )منطقه 20MFWهایجایگاه در

 هتروزیگوسیتی میزان و هاآلل تعداد نظر از چنینشد. هم مشاهده

 مورد بررسی مناطق هاینمونه انتظار، بین مورد و شده مشاهده

 هاردی تعادل از (. انحراف≥005/0Pمشاهده شد ) داریمعنی اختلاف

 از شد. انحراف محاسبه جمعیت لکوس تمام ترکیبات برای واینبرگ

 ضریب از پس هرچند ،شد مشاهده ژنی هایجایگاه اکثر در بالایی تعادل

 )درجه سانتي گراد( دما زمان مرحله چرخه تعداد

 94 دقیقه 5 واسرشت چرخه 1

 چرخه 5

 واسرشت

 اتصال

 تکثیر

 ثانیه 30

 ثانیه 30

 ثانیه 30

94 

 درجه بالاتر از دمای اتصال 5

72 

 چرخه 32

 واسرشت

 اتصال

 تکثیر

 ثانیه 30

 ثانیه 30

 ثانیه 30

94 

 (64-56دمای مشخص شده )

72 

 72 دقیقه 10 هاییتکثیر ن چرخه 1

 MFW2 MFW7 Syp4 MFW13 MFW16 HLJ809 MFW17 MFW20 5LOC MFW26 GyPG24 ژني جايگاه

            پارامتر منطقه

 مازندران

 

aN 14 10 12 13 13 17 20 16 13 12 13 
eN 23/12 07/8 21/9 26/9 17/11 15/11 22/11 33/12 22/11 08/11 11/6 
oH 86/0 86/0 86/0 86/0 86/0 86/0 86/0 86/0 86/0 86/0 86/0 
eH 72/0 66/0 63/0 65/0 69/0 68/0 69/0 72/0 69/0 69/0 65/0 

 گیلان

aN 11 14 11 14 11 13 12 13 12 11 7 
eN 21/10 22/10 26/10 16/9 22/5 63/8 1/7 21/11 23/7 23/7 24/6 
oH 86/0 86/0 86/0 86/0 86/0 86/0 86/0 86/0 86/0 86/0 86/0 
eH 39/0 33/0 37/0 38/0 28/0 33/0 27/0 39/0 38/0 34/0 38/0 

aN: شده:  مشاهده های آلل تعدادeN مؤثر:  های آلل تعدادoH شده مشاهده هتروزیگوسیتی: eH انتظار  مورد هتروزیگوسیتی 
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 ژنی تنها در چهارآزمون جایگاه 11 در جمعیت 2 ،بونفرونی تصحیح

دست به -17/0( FISآمیزی ) درون شاخص متوسطبودند.  تعادل در

 براساس بررسی مورد مناطق هاینمونه بینFST میزان  متوسط، آمد 

 میزان نیز ژنی هایجایگاه در سطح .آمد دستبه 018/0ها آلل فراوانی

شده  مشاهده تمایز یزانم ترین(، کم4 )جدول شد محاسبه (FST) تمایز

(006/0 )MFW20 ژنی جایگاه ( در046/0آن ) میزان ترینبیش و 

MFW17 ( 23/15بالایی )میانگین  ژنی چنین، جریانآمد. هم دستبه

 در سطح جایگاه ژنی مشاهده گردید. 

 

 استفاده مورد ژني جايگاه ده سطح ( درFSTتمايز  ( وNmژني ) جريان ميزان:  4 جدول

 MFW2 MFW7 Syp4 MFW13 MFW16 HLJ809 MFW17 MFW20 LOC5 MFW26 GyPG24 ه ژنیجایگا

Nm 17/22 11/15  43/16 37/17 16/17 12/7 14/29 11/17 63/26 15/10 

𝐹𝑆𝑇 018/0 015/0 025/0 011/0 016/0 017/0 046/0 006/0 017/0 015/0 027/0 

 از حاصل FST مولکولی نتایج واریانس آنالیز نتایج به توجه با       

 پایینی ژنتیکی تنوع که داد نشان %99 سطح در مولکولی واریانس آنالیز

ای هجمعیت بین %68 بالایی تنوع و ی گیلانهاجمعیت درون 37%

 نیز مناطق بین ژنتیکی فاصله و شباهت میزان .دارد وجودمازندران 

 مقدار براساس UPGMA دندروگرام. آمد دستبه %68و  %37 ترتیببه

 قرار مجزا شاخه دو در منطقه دو این که داد نشان نیز ژنتیکی فاصله

 .دارند
 

 مربوط قطر بالاي ژنتيكي )عدد شباهت و فاصله ماتريس :5 جدول

 است( ژنتيكي فاصله به مربوط قطر زير و ژنتيكي شباهت به

 گیلان مازندران منطقه

  63/0 

 37/0  

  

 بحث 

 هایجمعیت گونه یژنتیکتنوع  بررسی منظوریق بهدر این تحق       

ا استفاده هریزماهواره ژنتیکی نشانگرهایاز  مازندران و گیلان پرورشی

جمعیت  ژنتیک مطالعات در ایگسترده صورتبه هاریزماهواره که شد

و همکاران،  Liu) شوندمی استفاده ماهیان وحشی و پرورشی هایگونه

بررسی ساختار جمعیت  برای یکی مختلفیهای ژنتنشانگر (.2009

هایی با توان در گونهها را میها ریزماهوارهوجود دارد اما در بین آن

 باشند استفاده نمود برخوردار  خویشاوندی نزدیک که از جد مشترکی

(Cui  ،2005و همکاران) . 

 ژنتیکی مهم تنوع پارامترهای جزو هاآلل تعداد و هتروزیگوسیتی       

هستند   محیطی با تغییرات شدن رو به رو لحاظ از هاعیتجم

(Frankharn ،2008.) توانایی و رقابت قابلیت چونهم هاییو ویژگی 

اما در سازد تعیین می را طبیعی هایگاهزیست در بقا برای یک موجود

 مقابل برای مولدین پرورشی که در طول سالیان به گزینی شده است

 Hakansson and Jensen (2005 .)ر است تنوع ژنتیکی مورد نظ

 به هتروزیگوسیتی نسبت آللی غنای ژنتیکی، تنوع هایبررسی در       

 دهندهنشان آللی غنای بودن بالا واقع است. در بالاتری ارزش دارای

تنوع  ارزیابی برای آللی غنای از استفاده و مؤثر جمعیت اندازه بودن بالا

 یا حفاظت گزینی به هایبرنامه برای که هاییجمعیت در ژنتیکی

بررسی،  این در( Persa، 2009و  Diz) است تراند، مناسبشده انتخاب

 مشاهده هتروزیگوسیتی ها،آلل تعداد برای آمده دستبه مقادیر میانگین

 Crooijmansتوسط  شده گزارش مقادیر از ترپایین انتظار و مورد شده

 پرایمرهای از استفاده با در اروپا لیکپورمعمو برای( 1997) همکاران و

 دست آمده توسط سلیمانی و همکارانهتر از مقادیر بمشابه و پایین

( 1389)پور و همکاران و قلیچ (1394)لالویی و همکاران  (،1393)

در نوع )پرورشی و  تفاوت نتیجه در است اختلاف ممکن بود. این

که در این تحقیق از  باشد ی استفاده شدههاحشی( و تعداد نمونهو

و عوامل  آلل تعداد در . البته تفاوتهای پرورشی استفاده گردیدنمونه

های مورد بررسی و دقت در جایگاه تعداد نمونه، د متعددی به تعدا

چنین ممکن است علت این امر نیز دارد، هم هو غیر ندگیری بااندازه

ه از دست آمیزی بالا در جمعیت مولدین پرورشی که منجر بدرون

ای طورکلی تعداد کم آلل نشانههب .گردد باز گرددها میرفتن تعداد آلل

از تنگناهای ژنتیک است که ممکن است ناشی از کاهش شدید آلل 

 تنوع از حاکی تواندمی اما (2009 ،و همکاران aH) دومؤثر ایجاد ش

 با مولدین پرورشی های کپورمعمولی وحشیجمعیت در بالاتر ژنتیکی

 آلل تعداد که کردند بیان هاچنین آنباشد. هم بررسی مورد مناطق رد

 باشد.  هدف منطقه و نمونه تعداد تأثیر تواند تحتمی هتروزیگوسیتی و

 تعداد لحاظ از ≥P)05/0) داریمعنی تفاوت مجموع، دراز طرف دیگر 

 همشاهد بررسی مورد و مازندران مناطق گیلان بین وهتروزیگوسیتی آلل

این احتمال وجود دارد کاهش هترویگوسیتی در مولدین پرورش شد. 

نسبت به مولدین وحشی تحقیقات مذکور در بالا به این علت باشد که 
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میزی بالاتری نسبت به آضریب درونماهیان پرورشی در گیلان کپور

 آمیزیدرون ضریب و در مازندران  ماهیان پرورشی مازندران دارندکپور

و پرورشی  از مولدین وحشیتواند ناشی از اختلاط می و این بود بالاتر

  باشد.

 جایگاه ژنی )جایگاه11واینبرگ، در -هاردی تعادل بررسی در       

داری معنی انحراف بونفرونی تصحیح ضریب اعمال از پسمنطقه(×ژنی

(005/0P<) تحقیق،  این در نتایج حاصل به توجه با  دادند. نشان تعادل از

  هاردی تعادل از انحراف ژنی هایاغلب جایگاه که نمود ناذعا توانمی

 تواند می انحراف موارد، این اکثر در که دهندمی را نشان واینبرگ

وحشی و  هتروزیگوسیتی ناشی از اختلاط ماهیان مولد علت افزایشبه

اما شاید علت در این امر  استپرورشی در مناطق مورد بررسی باشد 

اد الل و هتروزیگوسیتی گیلان نسبت به مازندران تعد بودن پایین برای

های خنثی در این مولدین خویشاوند باشد ناشی از وجود آلل شاید

اشتباه در سیتی گیلان کاهش هتروزیگواین شاید علتی برای  گرچه

(. 1390باشد )قدسی و همکاران  هم خواندن آلل و انحراف تصادفی

میان  در انتظار مورد ده وش مشاهده مقایسه هتروزیگوسیتی واقع در

 این تحقیق، مشاهده در بررسی مورد ژنی هایجایگاه تمام و هاجمعیت

 میزان از شده مشاهده یهتروزیگوسیت میزانهنوز  که شودمی

 تر بوده، کهبیش های گیلان نیزدر نمونهانتظار مورد هتروزیگوسیتی

 .(2005و همکاران،  Liu) است هتروزیگوسیتی افزایش همان این

 پیشینة زندگی، همانند و تاریخی محیطی، فرآیندهای سدهای       

 ساختار حدودی تا کدام که هر هستند عواملی از گیریجفت روش

( 2000، و همکاران Tiedemann) دهندمی شکل را هاجمعیت ژنتیکی

 برای مناسبی وسیله آماری، آنالیز یک عنوانبه مولکولی واریانس آنالیز

هاست جمعیت بین ژنتیکی تمایز زانمی و تجمعی ارتاخس ردنکصمشخ

Grassi) 2004 ،و همکاران). 

 بین در درصد تنوع 89 که داد نشان مولکولی واریانس آنالیز نتایج      

 دست به دارد مقدار ها وجودجمعیت درون درصد 11 تنها و هاجمعیت

 بر داد. ها نشانجمعیت را درون تمایز اندکی ( نیز017/0) FST آمده

دهنده نشان 05/0تا  0بین  FST  ( میزان1978) Wright رمعیا اساس

 نیز دو منطقه بین ژنتیکی فاصله و شباهت است. میزان اندك تمایز

 ژنتیکی شباهت مقادیر اساسبر که آمد دستبه 63/0و  37/0 ترتیببه

( و هم جنس 8/0- 9/0گونه ) هم هایبرای جمعیت شده گزارش

که  نمود بیان توانمی اما هنوز .(Thorpe ،1982) بود (85/35-0/0)

 هایجمعیت محدوده در ژنتیکی شباهت نظر از بررسی مورد هایجمعیت

 جریان وجود از حاکی نیز این بررسی گیرند. نتایجمی قرار جنسهم

 بررسی در .(Wright ،1978)است  بررسی مناطق مورد بین بالا ژنی

 بین پایینی نسبتاً ژنتیکی صلهفا نیز شباهت ژنتیکی و فاصله مقادیر

یا  و ژنی جریان عدم صورت شد. در مشاهده مورد بررسی مناطق

 قابل تمایز ژنتیکی رفتمی انتظار هاجمعیت بین اندك ژنی جریان

 از ناشی تواندمی بالا گردد. جریان ژنی ایجاد هاآن بین ایملاحظه

 از حاصل لاروهای رهاسازی روش چنینو هم ماهی طبیعی مهاجرت

 دستبه روش لاروهای این در که باشد تکثیر مراکز در تکثیر مصنوعی

 مختلف هایمکان در صید مولدین محل به توجه بدون را آمده

 کنند. می   رهاسازی

مازندران نسبت به  گیلان تنوع ژنتیکی پایین مولدین پرورشی        

نشان از  اشد کهی مولدین گیلان بناشی از درون آمیزی بالا میتواند

برداری گیلان نسبت به های ژنتیکی در منطقه نمونهوجود تنگناه

. که این امر برای مولدین پرورشی برداری مازندران استمنطقه نمونه

 .(2008و همکاران،  Chen) ضروری و مورد نیاز  است

 

 تقدیر وتشکر
این تحقیق بخشی از رساله دکتری تخصصی دانشگاه آزاد        

وسیله از همکاری و باشد که بدینمی واحد علوم وتحقیقات میاسلا

 گردد.اندرکاران تشکر و قدردانی میمساعدت کارکنان و سایر دست

 

 منابع

بررسی تنوع ژنتیکی ماهی  . 1393 .،و محمدي، غ .سليماني، ن .1

( در استان خوزستان با استفاده از Cyprinus carpioمعمولی )کپور

ات صفح، 14، شماره 4دوره لمی بیوتکنولوژی. ه عمجل .ماهوارهریز

 .98تا  93

 جنوبی حوضه ماهیان زیستی تنوع .1374 ،.نادري، م عبدلي، ا. و .2

 آبزیان، تهران.  علمی خزر. انتشارات دریای

. بررسی تنوع 1390و شعبانپور، ب.،  .شعباني، ع .؛قدسي، ز .3

در سواحل  Liza aurata( Risso,1810) ژنتیکی ماهی کفال طلایی

تاکسونومی و  .ماهوارهه از نشانگرهای ریزاستان گلستان با استفاد

 .42تا  35ات ، صفح6، شماره 3سال  .بیوسیستماتیک

مقایسه ساختار  .1389 ،ب. شعبانپور، و .ع.شعباني، ذپورقليچ .4
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