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 بررسی تنوع ژنتیکی ماهی سیم دریای خزر

 Abramis brama orientalis; Berg, 5091))  در سواحل چمخاله و بندرانزلی 

 با استفاده از نشانگرهای ریزماهوارهاستان گیلان 
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 چکیده

قطعه ماهی از هر یک از  03باشد. تعداد ( از جمله ماهیان استخوانی دریای خزر میAbramis brama orientalis) ماهی سیم            

 ،Rser03 ،Ic456) ایجایگاه ریزماهواره 7گرفتند. در این بررسی همه مناطق چمخاله و بندرانزلی تهیه و مورد بررسی ژنتیکی قرار 

MFW7،MFW64 ،Bl6 -006 ، Bl0 -050،M6  چندشکلی را نشان دادند. نتایج نشان داد که تمایز بارز ژنتیکی بین دو منطقه از )

و میانگین هتروزیگوسیتی مشاهده 5/03ها عیتو آنالیز واریانس مولکولی وجود نداشته و میانگین تعداد الل در سطح جم Fst ،Rstلحاظ 

واینبرگ را نشان دادند. -های ژنی انحراف از تعادل هاردیاکثر جایگاه باشد. تقریباًمی 063/3و 405/3ترتیب شده و مورد انتظار نیز به

 Abramis bramaرسد، گونه می نظربود. براساس آنالیزهای موجود به004/3و 406/3ترتیب شباهت و فاصله ژنتیکی بین دو منطقه به

 باشد. دارای تنوع ژنتیکی مطلوبی در مناطق مورد بررسی نمی
 

 

  ماهی سیم، ریزماهواره، تنوع ژنتیکی، چندشکلی کلمات کلیدی:

 z.hosseinnia@yahoo.com: * پست الکترونیکی نویسنده مسئول
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 مقدمه
ماهی سیم از جمله ماهیان استخوانی دریای خزر است. این        

و جنس ( Cyprinideaماهی متعلق به خانواده کپورماهیان )

Abramis باشد که از لحاظ اکولوژیک، بیولوژیک و اقتصادی می

انزلی و (. تالاب0631)حسینی و سیرنگ،  ای دارداهمیت ویژه

عنوان زیستگاه اصلی جوار آن در سواحل دریای خزر بهمناطق هم

. مقدار صید (0111و همکاران،  Kiabi) آیدشمار میاین گونه به

در سواحل جنوبی دریای خزر تا  0693-91 این ماهی در سال

دلیل کاهش (. به0631)حسینی و سیرنگ،  حد صفر کاهش یافت

جمعیت این ماهی در سواحل جنوبی دریای خزر سازمان شیلات 

با تکثیر مصنوعی تنها چند جفت  0639ایران برآن شد تا در سال 

های صیادی سواحل جنوبی مولد سیم نر و ماده صید شده از پره

های ها و تالابماهیان به رودخانهی خزر و رهاسازی بچهدریا

های منتهی به دریای خزر آن را بازسازی نماید. این عمل در سال

های حاصل از همان مولدین ادامه یافت. بعد، با استفاده از نسل

این فعالیت در طی چند دهه اخیر باعث کاهش تنوع ژنتیکی 

 (.0631)خارا و همکاران،  ایران شد سیم در سواحل جمعیت ماهی

طورکلی مدیریت تنوع ژنتیکی در موجودات نیازمند به       

 و تفکیک ذخایر گونه مورد نظر است. ارزیابی ساختار ژنتیکی

بنابراین جهت تحقق اهداف مدیریتی، مطالعات مولکولی جمعیت 

؛ Moran ،0119و  Park) گیردروی ماهیان تجاری انجام می

Allenford ها بررسی مولکولی جمعیت .(0131اران، و همک

مورفی که تاثیرپذیری از وابسته است به وجود نشانگرهای پلی

وانایی طور مستقیم تهبمحیط نداشته باشند. نشانگرهای مولکولی 

و همکاران،  Ferguson) تعیین پراکندگی و تنوع ژنتیکی را دارند

یر صیف ذخاترین نشانگرهای ژنتیکی که برای تواز مهم. (0119

 2-4ها )واحدهای تکراری رود، میکروستلایتکار میماهیان به

که قادرند ( 2116و همکاران،  Beaumont) نوکلئوتیدی( هستند

اطلاعات لازم در مورد تنوع ژنتیکی، تنوع اللی و پارامترهای 

ها نقش تعیین کننده دارند را در دیگری که در ایجاد جمعیت

و  Neigel؛ 2111و همکاران،  Beacham) اختیار قرار دهند

عنوان کارآمدترین نشانگرها در به . این نشانگرها(0111همکاران، 

 انددهدر نظر گرفته ش آنالیز تنوع ژنتیکی در بین سایر نشانگرها

(Askari  ،؛ 2106و همکارانBartfai  ،2116و همکاران) از .

 Fuchs توان به مطالعات های تنوع ژنتیکی ماهی سیم میبررسی

چنین های مین و دانوب و هم( در رودخانه0113)  و همکاران

Wolter ( در رودخانه آلب آلمان اشاره کرد که 2116) و همکاران

اند. ای را در این ماهی تأیید کردهوجود چند جمعیت درون گونه

ای را بر روی ماهی سیم  دریای ( مطالعه0634) خارا و همکاران

ذربایجان( و دریاچه سد ارس با استفاده خزر )سواحل جمهوری آ

ای از ژنوم میتوکندریایی شامل روی قطعه PCR-RFLPاز تکنیک 

tRNA-lu ،tRNA-glu ، ND 9/3 وCyt b  ،انجام دادند که نتایج

 های ماهی سیم دریای خزرتنوع ژنتیکی بارزی را در نمونه

های ماهی سیم )سواحل جمهوری آذربایجان( نسبت به نمونه

( به 0631شکوه و همکاران )یاچه سد ارس نشان داد. کیواندر

های ایرانی و آذربایجانی ماهی ژنتیکی جمعیت مقایسه سطح تنوع

نشانگر ریزماهواره پرداختند که  9سیم دریای خزر با استفاده از 

در طی آن نیز کاهش تنوع ژنتیکی ذخایر ایرانی نسبت به 

 های آذربایجانی مشاهده شد.جمعیت

هر ساله تعداد زیادی بچه ماهی سیم توسط سازمان شیلات        

که یکی از مباحث جائینآشود، از در دریای خزر رهاسازی می

مهم و اساسی در حفظ تنوع ژنتیکی استفاده غیرانتخابی و فراوان 

لذا هدف از این مطالعه ارزیابی وضعیت تنوع  ،باشدمولدین می

برداری در دو ایستگاه نمونه های ماهی سیم درژنتیکی جمعیت

 .باشداستان گیلان می

 

 هاشمواد و رو
عدد ماهی سیم از دو  31 برداری ازنمونه: بردارینمونه       

منطقه(  هر از عدد 61 متوسط طوره)ب خزر جنوبی سواحل در ایستگاه

گرم  6-2صورت که حدود انجام شد. بدین 0610در پاییز سال 

آوری و تا زمان استخراج درالکل ماهی جمعای هراز باله سینه

به  DNAها برای استخراج قرار داده شدند. سپس نمونه 13%

آزمایشگاه ژنتیک و بیوتکنولوژی آبزیان دانشگاه علوم کشاورزی 

 و منابع طبیعی گرگان منتقل گردیدند.

روش ها بهاز نمونه DNAاستخراج : هاسازی نمونهآماده       

انجام پذیرفت.کیفیت و  (0113و همکاران،  Hillis) کلروفرم-فنل

استخراجی نیز با استفاده از روش الکتروفورز با ژل DNA کمیت 

 گردید.آگارز یک درصد و روش اسپکتروفتومتری تعیین 

ی منظور بررسی تنوع ژنتیکهب این مطالعه در :مولکولی آنالیز       

(. هر واکنش 0دول از هفت جایگاه ریزماهواره استفاده گردید )ج

مولار کلرید میلی 2/1میکرولیتر با  29مراز در حجم زنجیره پلی

میکرومولار از هر پرایمر،  9/1میکرومولار نوکلئوتید،  2/1منیزیم، 

(، بافر Taq DNA polymerase) پلیمراز DNAالمللی واحد بین 0

PCR0X، 011 نانوگرم DNA گرفت. سیکل دمایی  انجام مقطر آب و

گراد، درجه سانتی 14دقیقه در  6ی هر جایگاه عبارت بود از برا

ثانیه، درجه حرارت  61 درجه برای 14 چرخه شامل69 ادامه در

 12 یک بسط نهایی دقیقه، با 0درجه برای  12 ثانیه و 61 اتصال

مراز بر روی ژل پلی محصول زنجیره پلی .دقیقه 6 درجه برای

وسیله روش ه( جداسازی و بدرصد )غیریونیزه شده 3اکریل آمید 

 . (0110و همکاران،  Bassam) آمیزی گردیدنیترات نقره رنگ

تعداد الل در هر جایگاه ژنی، هتروزیگوسیتی : آنالیز آماری       

 تعداد (،He) انتظار مورد هتروزیگوسیتی (،Ho) شده مشاهده

  (، تعادل هاردیNe(، تعداد الل موثر ) Naهای مشاهده شده )الل
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 Genealexافزار و جریان ژنی با استفاده از نرم stFواینبرگ، مقادیر 

3.9ver. (Peakall  وSmouse ،2102) منظور همحاسبه گردید. ب

و رابطه  (0113و همکاران،  Nei) تعیین فاصله و شباهت ژنتیکی

 استفاده شد PopGene ver 0.60افزار ها از نرمفیلوژنیک جمعیت

(Yeh  ،0111و همکاران) . 

  

 

 خصوصیات جایگاه ژنی مورد استفاده در این تحقیق :1جدول 

 دمای اتصال آغازگر توالی )جفت باز(طول نام جایگاه

Bl2-004 212-033 F:ATCACTGCCATTTTATTA 
R:CTGCTCCGCTCTGTTCCA 

92 

Bl0-096 213-211 F:GCACAGCTCTAATCGGTCACT 
R:TATGGTCAAACACGGGTCAA 

96 

M4 211-011 F:ACCGGGCTTTAGGCTGTTGGTCA 
R:TGAGACACATCCCATCACTGCCTACG 

91 

Ic394 012-023 F:TGAGCCGACACTAGAAACAGAGC 
R:GACAAAGTGCAGGCACAGAATG 

92 

Mfw1 211-031 F:TACTTTGCTCAGGACGGATGC 
R:ATCCCTGCACATGGCCACTC 

30 

Mfw23 043-011 F:CCCTGAGATAGAAACCACTG 
R:CACCATGCTTGGATGCAAAAG 

43 

Rser01 262-031 F:TGCGTAATCGTGAAGCGGTG 
R:GCCACTAAAGCGCAGAAGCC 

91 

 نتایج
با وجود اهمیت ماهی سیم، متاسفانه این گونه فاقد جایگاه        

ژنی مورد استفاده در این  باشد، هفت جایگاهژنی اختصاصی می

بررسی با وجود غیراختصاصی بودن همگی دارای چندشکلی 

دست هب 1-04بودند. تعداد کل الل در سطح جایگاه در دامنه 

 23MFWبالاترین و جایگاه  2bl-040که جایگاه طوریآمد. به

(، Naترین تعداد الل را نشان دادند. میزان الل مشاهده شده )پایین

(، oH(، هتروزیگوسیتی مشاهده شده )Neالل مورد انتظار )

آمیزی در ( و شاخص درونHeهتروزیگوسیتی مورد انتظار )

مقادیر متوسط هتروزیگوسیتی   نشان داده شده است. 2جدول 

ترتیب ( بهHe) ( و هتروزیگوسیتی مورد انتظارoH) مشاهده شده

چنین بین مناطق (. هم2)جدول دست آمدهب 32/1و  309/1

داری از نظر هتروزیگوسیتی مشاهده مورد بررسی تفاوت معنی

(. در بررسی تعادل P>19/1) نداشتشده و مورد انتظار وجود 

 2×هجایگا1) تست مورد بررسی 04 نمونه از 3 واینبرگ-هاردی

داری با در نظر گرفتن ضریب تصحیح طور معنیهب منطقه(

متوسط شاخص درون   بونفرونی انحراف از تعادل را نشان دادند.

را  911/09 و 019/1 ترتیب( بهNm) ( و جریان ژنیisF) آمیزی

و ، stF ،stRنشان دادند. از نظر تمایز بین مناطق میزان شاخص 

 و 123/1 ترتیب(، بهAMOVA)براساس آنالیز واریانس مولکولی 

نشان داد  AMOVAچنین نتایج براساس دست آمد. همهب 129/1

 ها ودرصد از تنوع مشاهده شده مربوط به درون جمعیت 13که 

 (. 2)شکل هاستدرصد از تنوع مربوط به بین جمعیت 4تنها 
 

 

 در مناطق مورد بررسی های ژنی مورد استفادههای مربوط به تنوع ژنتیکی جایگاهآماره: 2جدول

          جایگاه      

 منطقه

BL2-004 BL0-096 MFW1 MFW23 Rser01 IC394 M4 

 

 

 بندرانزلی

Na 04 06 01 1 06 1 1 
Ne 331/01 361/1 131/1 136/9 021/01 411/9 094/3 

1H 39/1 39/1 11/1 31/1 39/1 99/1 39/1 
eH 113/1 313/1 391/1 316/1 110/1 303/1 363/1 

pHw Ns Ns ٭٭٭ ٭٭٭ Ns ٭٭٭ ٭٭٭ 

 

 

 چمخاله

Na 02 06 3 1 06 3 1 
Ne 402/1 021/01 314/9 921/4 666/3 313/4 331/3 

1H 11/1 11/0 99/1 61/1 39/1 11/1 19/1 
He 314/1 110/1 324/1 111/1 331/1 133/1 391/1 

pHw Ns Ns Ns ٭٭٭ ٭٭ Ns ns 

Na،تعداد الل مشاهده شده : Ne1ثر، ؤ: تعداد الل مH : ،هترازیگوسیتی مشاهده شدهHe:  ،هترازایگوسیتی مورد انتظارpHwواینبرگ-: تست تعادل هاردی (ns عدم : 

 (٭٭٭ p<110/1 ،٭٭ >10/1p داری،معنی
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 stFدست آمده براساس معیار هچگونگی توزیع تنوع ژنتیکی ب :1شکل  

 

 های ژنی مورد مطالعه)جریان ژنی( در جایگاه Nm)ضریب درون آمیزی(،  isF،  )ضریب تمایز( stFمیزان  :3جدول

 جایگاه

 میانگین Bl2-111 Bl1-153 MFW7 MFW22 Rser11  Ic251 M1 شاخص
stF 103/1 109/1 163/1 111/1 109/1 103/1 161/1 120/1 

isF 061/1 021/1 - 063/1 460/1 093/1 220/1 011/1 019/1 

Nm 601/09 113/09 063/1 460/1 093/1 220/1 011/1 911/09 

 

 stRدر  AMOVA)آنالیز واریانس مولکولی) :1جدول

 
Df SS MS Est.Var. % Stat Value Prob 

    درصد2 639/0 091/019 091/019 0 هابین جمعیت

    درصد1 111/1 166/41 391/0331 63 بین افراد

 stR 129/1 13/1 درصد13 391/91 391/91 111/2604 41 درون افراد

) dfآزادی(،  درجهSS  ،)مجموع مربعات(Ms  ،)انحراف میانگین مربع(Prob جایگزینی تصادفی(  111دار بودن انحراف بعد از )معنی 

 

 مقدار فاصله ژنتیکی Neiبراساس معیار فاصله ژنتیکی        

 UPGMAدندروگرام  دست آمد.هب 334/1 ژنتیکی شباهت و 603/1

ای هژنتیکی نیز جدایی را بین جمعیت فاصله براساس مدهآ دستهب

 دو منطقه مورد بررسی نشان نداده است.

 

   بحث

 مهم وضعیت هایشاخص از یکی عنوانبه ژنتیکی امروزه تنوع       

 عنوان ابزار منحصر بههای آبی است که بهاکولوژیک اکوسیستم

 زیستی مطرح استبرای ارزیابی و مدیریت جوامع  فرد و توانمندی

(Avise ،2111)های ژنتیکی در جمعیت . آگاهی از وجود تنوع

پروری و انتخاب مولدین شایسته جهت یک گونه از دیدگاه آبزی

برداری از ذخایر طبیعی و چنین بهرهها و همتکثیر در کارگاه

های در های دولتی برای حفاظت از گونهحمایت از سیاست

نشانگرهای ریزماهواره  باشد.همیت میمعرض خطر انقراض حائز ا

ها مورد استفاده قرار که جهت مطالعه ساختار ژنتیکی جمعیت

ای هبررسی در و گردیده ها کشفدر ژنوم بسیاری از ماهی گیرد،می

و  Dunhaum) باشدژنتیکی و بوم شناسی حائز اهمیت می

های ژنتیکی روی ماهی سیم نیز بررسی قبلاً .(2114همکاران، 

(Abramis brama انجام شده )است (Wolter  ،؛ 2116و همکاران

Fuchus  ،0113و همکاران). 

های مشاهده شده از براساس نتایج، میانگین تعداد الل       

تعداد الل مؤثر در همه  دست آمد.هب 9/01مناطق مورد مطالعه 

 رشیلات ایران هجا که باشد از آنتر از الل واقعی میها کمجایگاه

 ، کندرهاسازی می ماهی سیم را به خزرمیلیون بچه09ساله 

( در Ne) توان آن را به محدود بودن تعداد مولدین مؤثرمی

 ها در طیهای تکثیر مصنوعی و امکان از دست رفتن اللکارگاه

 ایلای قهوهآقزل چنان که حذف اللی در گونههم ،زمان نسبت داد

و   Elegren؛2112ران، و همکا Was) نیز مشاهده گردید

(. هتروزیگوسیتی مشاهده شده و مورد انتظار نیز 0112همکاران، 

باشد. در مقدار هتروزیگوسیتی ها قابل قیاس میبین جمعیت

های ماهی سیم نیز کاهش مشاهده شد که با نتایج جمعیت

ان، شکوه و همکار)کیوان تحقیقات قبلی از این حیث مطابقت دارد

0631 .) 

هاجمعیتبین6%

جمعیتدرون11%

مولکولیتنوعدرصد
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جمعیت در سطوح مختلف  کننده تمایزکه توصیف stF فاکتور       

  123/1های بررسی شده، مقدار باشد در نمونهساختار ژنتیکی می

دهنده وجود باشد، نشان 19/1تر از کم stFدست آمد. اگر میزان هب

ی های بررسباشد. بنابراین نمونهها میتمایز کم در بین جمعیت

ا از هم نیستند. در بررسی کیوان شده، دارای دو جمعیت مجز

 stF های ایرانی مقدار( نیز در جمعیت0631شکوه و همکاران )

ا هتر از صفر شد که تمایز کم بین جمعیتداری کمطور معنیهب

باشد، وابسته به جهش نمی stRجاکه معیار را نشان داد. از آن

 م فراه stFتری را نسبت به معیار های بیولوژیک مناسبداده

تنوع  stR  ،13%. طبق نتایج (Moulin ،2112و  Balloux) کندمی

هاست. مربوط به بین جمعیت %2 ها و تنهامربوط به درون جمعیت

، نشانه جریان ژنی بالا در stFکم بودن تنوع بین جمعیتی و معیار 

. این جریان ژنی (2111و همکاران،  Pinera) هاستبین جمعیت

مناطق مذکور و مهاجرت بین مناطق قابل  بالا با توجه به فاصله

باشد که در میNm ،91/09باشد. از طرفی مقدارعددی توجیه می

های بین جمعیت مقدار این (0631) شکوه و همکارانکیوان تحقیق

باشد، جریان ژنی عامل  Nm>0هرگاه دست آمد. هب 61/03ایرانی 

نش ژنی باشد، را Nm<0اصلی در تمایز ژنتیکی بوده و هر گاه 

رو . از این(2111و همکاران،  li) باشدتمایز ژنتیکی می عامل اصلی

ا هحاکی از سطح بالای جریان ژنی بین دو منطقه و تعلق آن نتایج

 ا نیزهباشد. فاصله ژنتیکی میان جمعیتبه یک جمعیت واحد می

دار بین بود که دلیل دیگری برعدم وجود تفاوت معنی 603/1

دست آمده از تحقیق هکه با نتایج بباشد های مذکور میجمعیت

(. 0631شکوه و همکاران، )کیوان قبلی از این حیث مطابقت دارد

های جمعیت در (p<19/1) داریمعنی طورهب isFمقادیر  این بر علاوه

مذکور بالاتر از صفر بود که حاکی از آمیزش غیرتصادفی میان 

ردو واینبرگ، ه-در بررسی تعادل هاردی باشد.افراد جمعیت می

  ها انحراف از تعادل را نشان دادندتر جایگاهمنطقه در بیش

(19/1 P<( )3  با توجه به این 04مورد از .)ه کتست مورد بررسی

گیری تصادفی در یک اساس جفتواینبرگ بر -تعادل هاردی

 واینبرگ –جمعیت است، بنابراین انتظار انحراف از تعادل هاردی

 .(2113و همکاران،  Dixon) های وحشی وجود دارددر جمعیت

 Abramisگونهرسد، نظر میهای موجود بهاساس آنالیزبر       

brama orientalis   دارای تنوع ژنتیکی مطلوبی در مناطق مورد

توان جزء ماهیان جا که ماهی سیم را میباشد و از آنبررسی نمی

 حساب آورد، کاهش تنوع ژنتیکی بین دو منطقه را مهاجر به

با  .ان ژنی بالای بین ماهیان دو منطقه نسبت دادجری توان بهمی

توجه به اهمیت اقتصادی این گونه در دریای خزر، حفظ تنوع 

د. رسنظر میژنتیکی آن در مناطق مورد بررسی لازم و ضروری به

بنابراین مدیریت تنوع ژنتیکی مراکز تکثیر باید طوری باشد که 

های زیست بوم موجب افزایش موفقیت ماهیان رهاسازی شده در

 طبیعی شود. 

 تشکر و قدردانی
از دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی گرگان جهت        

تامین تجهیزات و امکانات آزمایشگاهی و دکتر علی شعبانی و 

دکتر حامد کلنگی جهت تامین مالی و از همکاری خانم محبوبه 

آوری جمع جهت نیاحسین فاطمه خانم و آزمایشگاه در نسبکرمی
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