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 چکیده

خوبی  ای است که در حوضه جنوبی دریای خزر از فراوانی نسبتاً( یک گونه رودخانهAlburnoides eichwaldiخیاطه ) ماهی            

ه ای در زمینه تنوع ژنتیکی این گونگونه مطالعهباشد. تاکنون هیچهای اروپا نزدیک به انقراض میباشد اما در بسیاری از آببرخوردار می

جایگاه  6های کبودوال و سفیدرود از منظور بررسی ساختار ژنتیکی ماهی خیاطه در رودخانهتحقیق بهصورت نگرفته است. در این 

ها در اکثر واینبرگ، نمونه-دست آمد. در بررسی تعادل هاردیبه Fst 020/0ای استفاده شد. طبق نتایج حاصله، متوسط میزان ریزماهواره

ترتیب در دامنه شده و مورد انتظار بهو هتروزایگوسیتی مشاهده 8-22ها در محدوده تعداد اللها انحراف از تعادل را نشان دادند. جایگاه

های گر این مطلب است که جمعیتدست آمد که بیان( به889/0)میانگین :  884/0-729/0( و 818/0 ± 06/0)میانگین : 2-142/0

ن چنین آنالیز واریانس مولکولی نشان داد که تنوع پایینی بیباشند. هممی مورد بررسی از غنای اللی و تنوع ژنتیکی قابل توجهی برخوردار

باشد. نتایج حاصل از بررسی فاصله ژنتیکی نیز ها میشده مربوط به درون جمعیتها وجود داشته و بخش عمده تنوع مشاهدهجمعیت

 باشد. های مورد بررسی میهای ماهی خیاطه در رودخانهحاکی از جدایی جمعیت
 

 

  تنوع ژنتیکی، ریزماهواره، فاصله ژنتیکی، ماهی خیاطه کلمات کلیدی:

 Ladan_jahangiri@yahoo.com: * پست الکترونیکی نویسنده مسئول
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 مقدمه
های مهم ( یکی از خانوادهCyprinidaeکپورماهیان )خانواده        

گونه در چهار قاره  0222ماهیان هستند که با داشتن بیش از 

. ماهی خیاطه با (Kirpichnikov ،1790) جهان پراکنش دارند

یکی از  ,1681Alburnoides eichwaldi (De Filippi) نام علمی

اهمیت ماهی باشد. های کپورماهیان موجود در ایران میگونه

عنوان طعمه برای صید و از لحاظ به خیاطه در شیلات، معمولاً

. (Bogtskaya ،1779) باشدداری در آکواریوم میتفریحی نگه

اندازه آن کوچک است، بنابراین ارزش صید ورزشی و اقتصادی 

های زیبای روی بدن دارای ارزش ندارد، اما با توجه به رنگ

ماهی  Rothe (0226) . (Abdoli ،0222) باشدشناسی میزیبایی

ای معرفی کرد و بیان نمود که به خیاطه را یک گونه رودخانه

چنین ها در اروپا و همعلت فشارهای وارده انسان به رودخانه

ای هدر لیست قرمز گونه گونه جمعیت، این کوچک کمیابی و اندازه

 در معرض خطر قرار گرفته و به شدت تحت حفاظت است. 

تنوع ژنتیکی، قابلیت بقای یک گونه و یا جمعیت را از طریق        

کند، ایجاد توانایی سازگاری با تغییرات محیطی فراهم می

روری مدت یک گونه ضبنابراین، تنوع ژنتیکی برای بقای طولانی

طورکلی مدیریت تنوع . به(1778و همکاران،  Bataillon) است

زیابی ساختار ژنتیکی و تفکیک ژنتیکی در موجودات، نیازمند ار

 .(0227و همکاران،  Pujolar) ذخایر گونه مورد نظر است

دهنده نشان خزر دریای روی ماهیان بر گرفته صورت مطالعات       

زایی را طی این واقعیت است که بسیاری از ماهیان روند گونه

که طوریچنان ادامه دارد بهها همنموده و فرایند ایجاد جمعیت

هایی ها و جمعیتگونهخزری، زیر -های خزری و دریای سیاهگونه

، Rahmani) اندرا در مناطق مختلف دریای خزر تشکیل داده

0228) .Azizi  ( 0211و همکاران)  در بررسی اثر سد بر تنوع و

سنجی ماهی خیاطه در رودخانه تجن ساری بیان تمایز ریخت

ای این ماهی و به دست هکردند برای اطمینان از تمایز جمعیت

نین چباشد، همتر نیاز به مطالعات مولکولی میآوردن نتایج قطعی

Ahmadi در بررسی برخی خصوصیات ساختار  (0211همکاران ) و

های اصلی رودخانه تالار استان جمعیت ماهی خیاطه در سرشاخه

تر جدایی جمعیتی، مازندران بیان کردند که برای بررسی کامل

اکنون کاهش های نوین ژنتیکی استفاده نمود. همروشباید از 

ای هرا به اعمال روش محققان دنیا توجه آبزیان در اکثر نقاط ذخایر

 دقیق مولکولی جهت مدیریت ذخایر آبزیان جلب نموده است

(Lin  ،0220و همکاران) ،در ابتدا ارزیابی ساختار ذخایر .

فات مورفومتریک و ها با استفاده از صها و جمعیتتشخیص گونه

گرفت، اما با توجه به حساسیت بالای این مریستیک صورت می

ذاری گصفات به تغییرات محیطی و آثار منفی دستکاری در نشانه

های چنین، محدود بودن تفسیر دادهبر سلامت ماهیان و هم

چون حاصل از آن، علم استفاده از نشانگرهای مولکولی، هم

برای شناسایی ساختار ژنتیکی  RAPDو  ها، آلوزایمریزماهواره

 تاکنون هیچ .(Jordan ،1767و  Verspoor) ذخایر توسعه یافت

ای در زمینه بررسی تنوع ژنتیکی ماهی خیاطه گونه مطالعه

 8صورت نگرفته است. در این تحقیق سعی شد با استفاده از 

جایگاه ریزماهواره به بررسی ساختار ژنتیکی ماهی خیاطه در 

 های کبودوال و سفیدرود پرداخته شود. انهرودخ
 

 هاشمواد و رو
 18های کبودوال )نمونه ماهی خیاطه از رودخانه 41تعداد        

درجه شمالی  19درجه شرقی( و سفیدرود ) 41درجه شمالی و 

طور صید گردید )به 1172درجه شرقی( در پاییز سال  17و 

گرم از باله پشتی  0-1نمونه از هر رودخانه(. حدود  09متوسط 

در الکل اتیلیک  DNAآوری و تا زمان استخراج هر ماهی جمع

کلروفرم -، به روش فنلDNAدرصد قرار داده شد. استخراج  78

های استخراجی DNA. (1778و همکاران،  Hillis) انجام پذیرفت

میکرولیتر آب مقطر استریل تا زمان انجام  122پس از افزودن 

داری شدند. کیفیت و نگه -02مربوطه در فریزر های آزمایش

استخراجی، با استفاده از روش الکتروفورز با ژل  DNAکمیت 

و  Sambrook) درصد و اسپکتروفتومتر تعیین گردید 1آگارز 

 ،-291LleA جایگاه ژنی ریزماهواره 8 .(1767همکاران، 

272LleC-،12 Rser ،1Ca (Dubut 0212 همکاران، و)، 0MFW 

 از مطالعات انتشار( 1779 و همکاران، Crooijmans) 19MFW و

برای هر یک از آغازگرها انجام شد و  PCRیافته انتخاب شدند. 

 (.1دست آمد )جدولها بهبهترین دمای اتصال برای هر یک از آن

 
 

 کار برده شده در این مطالعههای ژنی بهخصوصیات جایگاه :1جدول 

 دمای اتصال توالی پرایمر وزن )جفت باز( جایگاه ژنی

LleA-291 111-110 F:GTCTTAGATTGTGTAGCGGG 

R:ACTTCAGTTACTAAGAGATTAGTGA 42 

LleC-272 161-140 F:TCAGACACAACTAACCGACC 
R:GGCGCTGTCCAGAACTGA 44 

Rser12 016-198 F:TGCGTAATCGTGAAGCGGTG 

R:GCCACTAAAGCGCAGAAGCC 82 

Ca1 181-016 F:GGACAGTGAGGGACGCAGAC 

R:TCTAGCCCCCAAATTTTACGG 46 

MFW0 018-162 F:CACACCGGGCTACTGCAGAG 
R:GTGCAGTGCAGGCAGTTTGC 81 

MFW19 006-198 F:CTCAACTACAGAGAAATTTCATC 
R:GAAATGGTACATGACCTCAAG 42 
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، DNAنانوگرم  14مایکرولیتر شامل  PCR، 04 واکنش حجم       

مایکرومولار نوکلئوتیدها، یک  122مایکرومولار از هر آغازگر،  4/2

-میلی PCR، 4/1 (X1) پلیمراز، بافرDNAالمللی تکواحد بین

مقطر استریل تا رسیدن به حجم بود.  مولار کلریدمنیزیم و آب

-قیقهد 1سیکل  1سیکل:  1های حرارتی شامل چنین چرخههم

 71سیکل  14سازی اولیه(، درجه )واسرشته 71ای در دمای 

سازی(، درجه حرارت اتصال ثانیه )واسرشته 12مدت درجه به

 90ثانیه )الحاق( و  12مدت ( به1اختصاصی هر آغازگر )جدول 

مدت ای بهدرجه 90سیکل  1دقیقه )بسط(، و  1مدت درجه به

 د.عنوان مرحله بسط نهایی بوه بهقدقی 1

)غیریونیزه(  درصد 8 آمیداکریلروی ژل پلی PCR محصولات       

و همکاران،  Bassam) ها با روش نیترات نقرهجداسازی و ژل

 آمیزی شدند. رنگ (1771

ر افزاها، محاسبه طول قطعات با نرمپس از تهیه تصاویر ژل       

2/8Gel pro analyzer هتروزایگوسیتی با ها و ، بررسی تعداد الل

، تست انحراف (Smouse ،0228و  Peakall) Genealexافزار نرم

و  GenePop (Raymondافزار واینبرگ با نرم -از تعادل هاردی

Rousset ،1774)تعیین شاخص درون ،( آمیزیisFبا نرم ) افزار

FSTAT (Goudet ،0221)  و ترسیم درختUPGMA افزار با نرم

PopGene (Yeh  ،1777و همکاران) .انجام شد 

 

 نتایج
 دست آمد،به 6-01ها در دامنه تعداد کل الل در سطح جایگاه     

 -291LleAجایگاه و (6) ترینپایین 12Rserجایگاه کهطوریبه

 هایالل متوسط تعداد دادند. نشان را الل تعداد (01) بالاترین

و در  106/7و  11ترتیب شده و موثر در کبودوال به مشاهده

دست آمد که از این نظر بین دو به 497/12و  4/11سفیدرود 

(. مقادیر P˃24/2داری مشاهده نشد )رودخانه تفاوت معنی

ترتیب ( بهeH( و مورد انتظار )oHشده )هتروزایگوسیتی مشاهده

)متوسط:  611/2-709/2( و 641/2 )متوسط: 411/2-1در دامنه 

شده در هتروزایگوسیتی مشاهده( قرار داشت. متوسط 669/2

برای کبودوال و  702/2و  968/2ترتیب ها نیز بهسطح رودخانه

چنین بین مناطق مورد (. هم0دست آمد )جدول سفیدرود به

 داری از نظر میزان هتروزایگوسیتی مشاهدهبررسی تفاوت معنی

(. در بررسی تعادل P˃24/2شده و مورد انتظار، مشاهده نشد )

 0 ×جایگاه 8) تست مورد بررسی 10نمونه از  7اینبرگ، و -هاردی

( انحراف از تعادل نشان P ≥24/2داری )طور معنیمنطقه( به

نمونه  4کار بردن ضریب تصحیح بونفرونی تنها دادند، اما پس از به

(. متوسط P ≥2261/2داری از تعادل داشتند )انحراف معنی

 161/01و  218/2ترتیب به ژنی و جریان (isF) آمیزیشاخص درون

در رودخانه  1Ca ، جایگاهisFرا نشان دادند. در بررسی شاخص 

( پس از P ≥220/2داری )کبودوال کسری هتروزایگوسیتی معنی

نشان داد )جدول  FSTATافزار اعمال ضریب تصحیح توسط نرم

براساس آنالیز  stRو  stF (. از نظر تمایز بین مناطق میزان شاخص0

 آمد. دستبه 188/2 و 20/2 ترتیببه (،AMOVA) لکولیمو واریانس

حاصل از آنالیز واریانس مولکولی در سطح  stFبررسی نتایج        

ها و ( درون جمعیت%76نشان داد که تنوع ژنتیکی بالایی ) 77%

 (.1ها وجود دارد )شکل ( بین جمعیت%0تنوع پایینی )

 
 

 های ماهی خیاطهتنوع ژنتیکی شش جایگاه مورد مطالعه در جمعیت :2جدول 

  LleA-171 LleC-191 Rser11 Ca3 MFW2 MFW17 

ال
دو

بو
ک

 

aN 14 11 6 17 7 11 

eN 769/7 901/9 796/1 616/14 901/9 118/12 

oH 222/1 707/2 811/2 101/2 781/2 649/2 

eH 722/2 691/2 977/2 719/2 691/2 721/2 

isF 111/2- 289/2- 178/2 757/1 126/2- 241/2 
pHw ns *** ** *** *** ns 

ود
در

فی
س

 

aN 01 02 10 18 7 7 

eN 601/14 918/11 800/9 217/10 112/9 611/8 

oH 222/1 222/1 222/1 982/2 222/1 982/2 

eH 719/2 709/2 687/2 719/2 688/2 641/2 

isF 289/2- 297/2- 141/2- 191/2 144/2- 112/2 
pHw ** * ** ns ** * 

aN ،تعداد الل :eN ،تعداد الل موثر :oH شده، : هتروزایگوسیتی مشاهدهeH  ،هتروزایگوسیتی مورد انتظار :isF دار خطصورت پررنگ و زیردار بهآمیزی )مقادیر معنی: ضریب درون

 (*** P * ،21/2≤ P ** ،221/2≤ P ≥24/2داری، : عدم معنیnsواینبرگ )-هاردی: تست احتمال pHwمشخص هستند(، 
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 ( در سطح شش جایگاه ژنی مورد استفادهstF( و تمایز )Nmمیزان جریان ژنی ) :3جدول 

 میانگین LleA-171 LleC-191 Rser11 Ca3 MFW2 MFW17 جایگاه ژنی

Nm 001/19 162/6 810/4 121/09 981/48 798/11 161/01 

stF 211/2 207/2 210/2 227/2 221/2 202/2 202/2 

 
 stFشده با معیار چگونگی توزیع تنوع ژنتیکی مشاهده :1شکل 

 

 stR( در AMOVAآنالیز واریانس مولکولی ) :4جدول 

 df SS MS Est. var. % Stat Value Prob 
    درصد 19 692/14 764/719 764/719 1 هابین جمعیت

 stR 188/2 21/2 درصد 61 492/97 492/97 108/6094 121 هادرون جمعیت
df    ،)درجه آزادی(SS  ،)مجموع مربعات(MS ،)انحراف میانگین مربع( Prob  جایگزینی تصادفی( 777راف بعد از دار بودن انح)معنی 

 

میزان شباهت ژنتیکی  Neiبراساس معیار فاصله ژنتیکی        

دست آمد. به 160/2و مقدار فاصله ژنتیکی  860/2بین دو منطقه 

شده براساس مقدار فاصله ژنتیکی  ترسیم UPGMAدندروگرام 

نیز نشان داد که این دو منطقه در دو شاخه مجزا قرار دارند. 

نتایج نشان داد که نشانگر ریزماهواره از توانایی بالایی  چنینهم

 برای نشان دادن میزان تنوع ژنتیکی در این ماهی برخوردار است.

 

   بحث

در  DNAتنوع ژنتیکی از تفاوت در توالی نوکلئوتیدهای        

توان آن را توسط نشانگرهای شود و میبین افراد حاصل می

. تنوع ژنتیکی یکی از سه (Utter ،1771) گیری کردژنتیکی اندازه

شده توسط سازمان حفاظت جهانی سطح تنوع زیستی پیشنهاد

. (0227و همکاران،  Lucentini) برای برنامه حفظ ذخایر است

ر صورت گسترده دها نشانگرهای ژنتیکی هستند که بهریزماهواره

های پرورشی و وحشی ماهیان مطالعات ژنتیک جمعیت گونه

. این نشانگرها ارزش (0227و همکاران،  Liu) شونده میاستفاد

که علاوه بر فراوانی بالا در ژنوم تمام طوریبه ،بالایی دارند

ها بالاست که علت آن شونده در آنموجودات، تنوع قطعات تکرار

توان به نرخ بالای جهش در این نشانگرها نسبت داد و از را می

هتروزایگوسیتی و جهش را بهتر از بارز بودن، دلیل همطرفی، به

. متاسفانه (Cordes ،0221و  Liu) دهدسایر نشانگرها نشان می

 اطلاعات راجع به تنوع ژنتیکی ماهی خیاطه در سطح مولکولی

چنین این گونه فاقد جایگاه ژنی اختصاصی باشد و هممحدود می

است. در این بررسی از شش جایگاه ژنی استفاده شد که همگی 

ها جزو ای چندشکلی بودند. هتروزایگوسیتی و تعداد اللدار

ها از لحاظ رو به رو شدن های مهم تنوع ژنتیکی جمعیتشاخص

هایی و ویژگی (Frankham ،0226) با تغییرات محیطی هستند

ای هبقا در زیستگاه یک موجود برای توانایی و رقابت قابلیت چونهم

. (Jensen، 0224 و Hakansson) سازدمی تعیین را طبیعی

 ها ارزش بسیارهتروزایگوسیتی در مطالعه ساختار جمعیت گونه

ده دهننشان که بوده متفاوتی هایالل ناقل هتروزایگوت زیرا هر ،دارد

. در این بررسی متوسط تعداد (Presa ،0227و  Diz) تنوع است

، 94/11ترتیب انتظار به مورد و شدهمشاهده هتروزایگوسیتی ها،الل

 میانگین بررسی، این در آمد. دستبه 669/2 و 641/2

های مورد بررسی شده در سطح جمعیتهتروزایگوسیتی مشاهده

شده در ماهیان دست آمد، که نسبت به مقادیر مشاهدهبه 641/2

و Dewoody )(86/2و  18/2ترتیب آب شیرین و رودکوچ )به

Avis ،0222) هر جایگاه  ها دربالاتر است. میانگین تعداد الل

و Dewoody )است گزارش شده 7/17برای ماهیان آب شور 
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Avis ،0222)ها در شش، این درحالی است که میانگین تعداد الل 

به  94/11تر و عدد جایگاه مورد استفاده در این بررسی پایین

دهند که غنای اللی برای دست آمده است. تحقیقات نشان می

ر است. تبه هتروزایگوسیتی مناسبها نسبت ارزیابی تنوع نمونه

دهنده بالا بودن اندازه چنین بالا بودن غنای اللی، نشانهم

طورکلی، تعداد کم و به (Presa ،0227و  Diz) جمعیت موثر است

ای از تنگنای ژنتیکی است که در شرایط جمعیت الل نشانه

دلیل جدا شدن جمعیت و یا کاهش شدید وحشی، ممکن است به

. در این بررسی جمعیت (0227و همکاران،  Ha) موثر باشداندازه 

واینبرگ -ها انحراف از تعادل هاردیدو رودخانه در اکثر جایگاه هر

داری طور معنیتست مورد بررسی به 10نمونه از  7را نشان دادند. 

(24/2≤ Pانحراف از تعادل نشان دادند، اما پس از به ) کار بردن

داری از تعادل نمونه انحراف معنی 4تنها ضریب تصحیح بونفرونی 

کسری هتروزایگوسیتی بالایی  1Ca (. جایگاهP ≥2261/2) داشتند

ه خوبی شناختشناختی این کسری بهرا نشان داد. دلایل زیست

آمیزی، الل چون اثر وهلاند، دروننشده است و عوامل زیادی هم

از دلایل اند. جدا گزینی برای توضیح آن مطرح شدهپوچ و به

ا هبیولوژیک معمول در ایجاد کسری هتروزایگوسیتی، ریزماهواره

. (Presa ،0227و  Diz)طور خاص مستعد این پدیده هستند به

عنوان یک آنالیز آماری وسیله مناسبی آنالیز واریانس مولکولی به

برای مشخص کردن ساختار جمعیت و میزان تمایز ژنتیکی بین 

. نتایج آنالیز واریانس (0221و همکاران،  Grassi) هاستجمعیت

شده نشان داد تنها دو درصد از تنوع مشاهده stFمولکولی براساس 

داری معنی تفاوت اللی فراوانی نظر هاست و ازجمعیت مربوط به بین

(24/2˃P .میان مناطق مشاهده نشد )stF دست آمده براساس به

( 202/2مولکولی ) ( و براساس آنالیز واریانس202/2فراوانی )

است. هدهنده تمایز بسیار پایین بین جمعیتپایین است که نشان

 نشان 2-24/2بین  stF( مقادیر 1769)  Wrightبراساس معیار

از  ،stRکه هاست. با توجه به ایندهنده تمایز پایین میان نمونه

کند و وابسته به جهش اطلاعات مزبور به اندازه اللی استفاده می

ار تری را نسبت به معیهای بیولوژیک مناسبتواند دادهینیست م

stF  فراهم کند (Balloux  وMoulin ،0220) . 

نده دههای تمایز، نشانتنوع بین جمعیتی و شاخص بودن کم      

و همکاران،  Pinera) هاستوجود جریان ژنی بالا در بین جمعیت

تی بین جمعی. بالاتر بودن تنوع درون جمعیتی نسبت به (0229

های مختلف ساختار ژنتیکی دهد که در بین جمعیتنشان می

 .(Presa ،0227و  Dizبارزی وجود ندارد )

که Thorp (1760 )شده توسط های عنوانطبق پیراسنجه       

مقدار شباهت ژنتیکی را براساس سطوح فیلوژنی مختلف در 

 هایگونه هایی که بهداران محاسبه کرد، برای جمعیتشاخه مهره

های ، و در گونه62/2-72/2ژنتیکی بین  شباهت دارند، تعلق مشابه

قرار دارد که مقدار  14/2-64/2های مشابه بین متعلق به جنس

های ( در محدوده گونه860/2دست آمده در این بررسی )به

های مشابه قرار دارد. نتایج این بررسی حاکی از متعلق به جنس

های مورد بررسی است. در بین رودخانهوجود جریان ژنی بالا 

 بررسی مقادیر فاصله و شباهت ژنتیکی نیز فاصله ژنتیکی نسبتاً

پایینی بین مناطق مورد بررسی مشاهده شد. در صورت عدم 

 رفتها انتظار میجریان ژنی و یا جریان ژنی اندک بین جمعیت

 ها ایجاد گردد. ای بین آنتمایز ژنتیکی قابل ملاحظه

کی رسد تنوع ژنتینظر میبا توجه به نتایج این تحقیق، به       

مناطق مورد بررسی در حد قابل قبولی قرار دارد. با وجود این، 

 شده ضروریو تقویت تنوع مشاهده حفظ درخصوص تدابیری ایجاد

ای هرسد تا از دست رفتن تمایز ژنتیکی بین نمونهنظر میبه

در این خصوص بهترین روش، مناطق مورد بررسی اتفاق نیفتد. 

 هاریزی طبیعی این گونه یعنی رودخانههای تخماحیای محل

ها )ایجاد سد بر رویه انسان در رودخانه، زیرا دخالت بیباشدمی

ها در راستای توسعه صنعت و کشاورزی، احداث روی رودخانه

های تکثیر و پرورش ماهی در حاشیه رودخانه، برداشت کارگاه

 ن و ماسه از بستر و حاشیه رودخانه( صدمات جبرانرویه شبی

که جاییسازد. از آنای وارد میهای رودخانهناپذیری را به گونه

های دیگر مورد مطالعه قرار گرفته است تر از گونهماهی خیاطه کم

 اشد. بجمعیت این ماهی می ژنتیک زمینه در تربیش مطالعات به نیاز
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