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 1395 مهرتاریخ پذیرش:           1395 تیر تاریخ دریافت:
 

 چکیده

باشد. بازسازی ذخایر ماهیان استخوانی بومی با ارزش اقتصادی بالا میهای گونهترین یکی از مهم (Cyprinus carpio)معمولی کپور 

تواند موجب تغییراتی در تنوع ژنتیکی این گونه با ارزش گیرد که این امر میماهیان انجام میاین ماهی از طریق تکثیر مصنوعی و رهاسازی بچه

چنین تالاب گمیشان بوده که سو، خلیج گرگان و همگردد. هدف از این مطالعه بررسی تنوع و تمایز ژنتیکی ماهی کپورمعمولی در رودخانه قره

 (Gene All Tissue and Tissue plus sv mini)های مخصوصاستفاده از کیت باها آن DNAو  برداریماهی نمونه 90 جهت انجام کار از تعداد

 MFW ،7 MFW ،17 MFW ،2 MFW 16) از پنج جفت جایگاه ریزماهواره PCRاستخراج گردید. جهت لعمل شرکت سازنده اطبق دستور

ترتیب در محدوده هتروزایگوسیتی مورد انتظار و مشاهده شده به، هاندشکلی نشان دادند. تعداد آللها چتمامی آن استفاده شد که( MFW 20و 

 دست آمد. در بررسی تعادل هاردی به 05/0عنوان شاخصی از تمایز ژنتیکی، به Fstدست آمد. متوسط به 76/0-90/0و  78/0-14/0، 17-7

های که نمونه نتایج حاصل از ترسیم دندروگرام نیز نشان داد دند.نشان دارا داری از تعادل نمونه انحراف معنی 14آزمون مورد بررسی  15واینبرگ از 

 باشند. متعلق به یک جمعیت می مورد بررسی احتمالاا 
 

  تمایز ژنتیکی، جمعیت، ریزماهواره، ماهی کپور  کلمات کلیدی:

 azad.hosseyni@yahoo.com :پست الکترونیکی نویسنده مسئول* 
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 مقدمه
های مهم ماهیان استخوانی محسوب ماهیان یکی از خانوادهرکپو       

و با داشتن بیش از  بالایی بوده ارزش اقتصادیکه دارای  گردندمی

، Kirpicknikov) اندگونه در چهار قاره جهان پراکنش یافته 2۰۰۰

یکی از  Cyprinus carpio. ماهی کپور معمولی با نام علمی(1972

باشد که طی مرکزی میهای مهم این خانواده و بومی آسیایگونه

 قرون متمادی در نواحی مختلف جهان گسترش پیدا کرده است

(Kohlmann  ،2۰۰3و همکاران). صورت بومی و طبیعی این گونه به

تالاب انزلی و  در سواحل دریای خزر، خلیج گرگان، تالاب گمیشان،

ها مثل وارد مصب رودخانهددریاچه سد ارس وجود داشته که برای تولی

رزش بنا به ا های اخیر ذخایر این گونه باشود. متأسفانه طی سالمی

نحوی که جزو به استگرفتهغییراتی قرار دستخوش ت دلایل مختلف

رود )عبدلی و نادری، شمار میهای نیازمند حفاظت در منطقه بهگونه

اکنون حفاظت و بازسازی ذخایر این ماهی در ایران از (. هم13۸7

های ماهیان تولیدی به آبطریق تکثیر مصنوعی و رهاسازی بچه

و تقویت  بازسازی منظوربه که هاییریزیپذیرد. برنامهمی صورت طبیعی

مدت منجر تواند در درازگیرد میذخایر وحشی این گونه صورت می

به کاهش تنوع ژنتیکی درون جمعیتی، تغییر در ذخایر ژنی بومی و 

 Machado Schianffino) های محلی گردددر نهایت انقراض جمعیت

 Blanchetتوسط  شده انجام در این راستا در بررسی )2۰۰7 و همکاران،

روی آزاد ماهی اقیانوس اطلس نیز مشخص گردید  (2۰۰۸)و همکاران 

که با وجود مزایای تکثیر مصنوعی، تغییرات مورفولوژیکی و ژنتیکی 

های حاصل از تکثیر مصنوعی و وحشی وجود داشته بارزی بین نمونه

تواند منجر به کاهش تنوع گیری این روش در طولانی مدت میکارو به

ی درون جمعیتی در ذخایر ژنی بومی گردد. تنوع ژنتیکی منابع ژنتیک

ها دارای اهمیت حیاتی بوده و دریایی برای مدیریت و حفاظت از آن

ها در شرایط نیاز جهت حفظ سازگاری جمعیتعنوان نخستین پیشبه

خصوص، کمیت  این در (.Diz ،2۰۰9گردد )می محسوب متغیر محیطی

های روی پایداری جمعیتات مستقیمی برو کیفیت تنوع ژنتیکی اثر

چنین های کوچک ماهیان و همجمعیت بر تأثیراتی چنین و دارد طبیعی

دلایل مختلف در معرض کاهش قرار دارند بسیار که بنا به هاییجمعیت

 (.2۰۰۸و همکاران،  Frankhamگردد )تشدید می

دنیا توجه بسیاری ذخایر آبزیان در بسیاری از نقاط  کاهش امروزه       

های دقیق مولکولی جهت مدیریت ذخایر از محققین را به اعمال روش

(. در ابتدا ارزیابی ساختار 2۰۰2و همکاران،  Linجلب نموده است )

ها با استفاده از صفات ها و بررسی جمعیتذخایر، تشخیص گونه

های پذیرفت، اما امروزه روشمورفومتریک و مریستیک صورت می

ها چون استفاده از نشانگرهای مولکولی مانند ریزماهوارهتری همدقیق

و نظایر آن جهت بررسی ساختار ژنتیکی ذخایر توسعه یافته است. 

چون فراوانی و گستردگی دلایل مختلف همنشانگرهای ریزماهواره به

مورفیسم بالا و سهولت استفاده دارای بالا در ژنوم، همبارز بودن، پلی

و  Chistiakovباشند )تری نسبت به سایر نشانگرها میدهکاربرد گستر

ها را به ( نیز ریزماهواره2۰۰3و همکاران ) Bartfai(. 2۰۰6همکاران، 

ها در ترین نشانگرها در بررسی تنوع ژنتیکی جمعیتکاربردعنوان پر

نمودند لذا در بررسی حاضر نیز از نشانگرهای  معرفی نشانگرها سایر بین

جهت ارزیابی تنوع ژنتیکی ماهی کپور معمولی استفاده  ریزماهواره

چنین بازسازی ذخایر گردید. با توجه به اهمیت بالای ماهی کپور و هم

آن از طریق تکثیر مصنوعی، آگاهی از وضعیت ساختار ژنتیکی این 

رسد. لذا هدف از این تحقیق نظر میگونه ارزشمند بسیار ضروری به

سو، خلیج ی کپور معمولی در رودخانه قرهارزیابی تنوع ژنتیکی ماه

گرگان و تالاب گمیشان که از مناطق مهم پراکنش این ماهی محسوب 

 .باشدگردند، میمی
 

 هامواد و روش
قطعه ماهی  9۰تعداد 1394در خرداد ماه سال : بردارینمونه       

سو واقع کپور وحشی از تالاب گمیشان، خلیج گرگان و رودخانه قره

گرم از باله  1صورت تصادفی صید گردید. حدود استان گلستان بهدر 

در  DNAماهی از هر منطقه جداسازی و تا شروع استخراج  3۰دمی 

ها جهت نمونه .گردیدندتثبیت  %96های حاوی الکل اتیلیک تیوب

انجام آزمایشات مولکولی به آزمایشگاه ژنتیک و بیوتکنولوژی آبزیان 

آزمایشات  شروع تا و گرگان انتقال طبیعی منابع و کشاورزی علوم دانشگاه

 .گراد قرار داده شدنددرجه سانتی -4در یخچال در دمای 
 

 
 نقشه مناطق مورد بررسی و نمونه برداری شده: 1شکل 

 

 های مخصوصاستفاده از کیت با نمونه هر DNA: DNA استخراج       

(Gene All Tissue and Tissue plus sv mini)  طبق دستورالعمل

شرکت سازنده، استخراج و تا زمان شروع آزمایشات مولکولی در دمای 

منظور بررسی کمیت و کیفیت به داری شد.گراد نگهدرجه سانتی -2۰

DNA  ترتیب از روش اسپکتوفتومتری و الکتروفورز استخراج شده به

 استفاده گردید.  %1افقی با ژل آگارز 
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 DNA تیفیک یابیارزجهت  درصد کی آگارز ژلتصویر  :2شکل

 افقی الکتروفورز از استفاده با
 

مراز با پنج جفت نشانگر ای پلیواکنش زنجیره: آنالیز مولکولی       

 ،Mfw، 17 Mfw، 16 Mfw 2۰) کپور ماهی برای شده طراحی ریزماهواره

7  Mfw  2 و Mfw( )Crooijmans  ،انجام و واکنش  (1997و همکاران

PCR  توسط دستگاه ترموسایکلر ساخت شرکت(BIO-RAD)  نجام ا

آورده  1های مورد استفاده در جدول های مربوط به جایگاهشد. ویژگی

مراز برای هر یک از آغازگرها های زنجیره ای پلیشده است. واکنش

براساس بهترین دمای الحاق طی مراحل دناتوره شدن، الحاق و بسط 

های دستگاه ترموسایکلر صورت پذیرفت. در این راستا تکثیر جایگاهدر 

، DNAمراز با استفاده از ترکیبی شامل ای پلیژنی طی واکنش زنجیره

 5/12و آب مقطر با حجم نهایی  PCRآغازگرها، کیت مخصوص 

روی ژل اکریل   PCR در نهایت محصولات  میکرولیتر انجام گردید.

دست آمده ههای بجداسازی شدند. سپس ژل % ) غیریونیزه( ۸آمید 

آمیزی و تصاویر مربوطه روش نیترات نقره رنگاز الکتروفورز عمودی به

ثبت شد.   (Gel Doc XR , BIO-RAD)توسط دستگاه مستندساز ژل

 6.5Gel Pro Analyzerافزار در نهایت طول قطعات با استفاده از نرم

 محاسبه گردید.
 

 

 (Cyprinus carpioای مورد استفاده برای ماهی کپور معمولی )های ریزماهوارهویژگی جایگاه: 1جدول

(گراددمای اتصال )سانتی  جایگاه ژنی اندازه آلل  توالی  

64 
F: CACACCGGGCTACTGCAGAG 
R: GTGCAGTGCAGGCAGTTTGC 

3۰۰-2۰۸  MFW2 

62 
F: TACTTTGCTCAGGACGGATGC 
R: ATCACCTGCACATGGCCACTC 

272-17۰  MFW  7  

57 
F: GTCCATTGTGTCAAGATAGAG 

R: TCTTCATTTCAGGCTGCAAAG 
2۰6-127  MFW  16  

57 
F: TCAACTACAGAGAAATTTCATC 

R: GAAATGGTACATGACCTCAAG 
315-2۰3  MFW 17 

6۰ 
F: CAGTGAGACGATTACCTTGG 

R: GTGAGCAGCCCACATTGAAC 
3۰5-2۰7  MFW 2۰ 

 جهت تعیین پارامترهای مربوط به: تجزیه و تحلیل آماری       

های تنوع ژنتیکی درون و بین جمعیتی شامل تعداد آللی و تعداد آلل

ی، مورد انتظار و مشاهده شده، تمایز ژنتیکموثر، هتروزایگوسیتی 

 چنین بررسیهمماتریس شباهت و فاصله ژنتیکی و  ،جریان ژنی

تفاده اس  6.5Gene Alex افزارواینبرگ، از نرم-انحراف از تعادل هاردی

، 2.9.3FSTAT (Goudet افزاراز نرم .(Smouse ،2۰۰6و  Peakall) شد

ینبرگ، شاخص و-جهت بررسی علت انحراف از تعادل هاردی (2۰۰1

FIS ( عنوان ضریب درون آمیزی )کاهش یا افزایش هتروزایگوسیتیبه

 1.31PopGene (Yehافزاراز نرم داری آن استفاده شد.و سطح معنی

 چنینو هماهت و فاصله ژنتیکی بشتعیین  جهت نیز (1999همکاران،  و

استفاده  اساس مقادیر فاصله ژنتیکیبر UPGMAدندروگرام ترسیم 

ز های تکرار شونده اداری تستمنظور تنظیم سطح معنیبه گردید.

چنین امکان (. همRice ،19۸9ضریب تصحیح بونفرونی استفاده شد )

ی بندو خطای دسته های بزرگهای نول، از دست دادن اللوجود الل

ان، و همکار Microchecker (Oosterhout 2.2.1 افزاربا استفاده از نرم

 بررسی شد. (2۰۰4

 
: تصویر ثبت شده توسط دستگاه ژل داک از باندهای تشکیل 3شکل

 %8آمد نشانگرهای مورد استفاده، بر روی ژل اکریل PCRشده محصول 

 

 نتایج 
تحقیق استفاده گردید که همگی  ژنی در این جایگاه 5 در مجموع       

های بزرگ امکان از دست دادن الل نمودند.مورف های پلیتولید باند

های مورد استفاده یک از جایگاهبندی در هیچچنین خطای دستهو هم

 هایهای نول در جایگاهمشاهده نشد. با این وجود، امکان وجود الل

2mfw، 17 mfw 2۰ و mfw به تمامی  مربوط هایآلل تعداد گردید. تایید

داده شده است. متوسط تعداد  نشان 2 بررسی در جدول مورد هایجایگاه

 و رودخانه ، خلیج گرگانهای متعلق به تالاب گمیشانها در نمونهآلل

ترین و چنین کمدست آمد. همهب 4/12و  ۸/12،11ترتیب سو بهقره

  mfw 7 آلل( و 7) mfw  17 ترتیب در جایگاهها بهترین میزان آللبیش
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 C.carpio  ای در گونهجایگاه ریزماهوارهپنج  پارامترهای تنوع ژنتیکی برای: 2جدول

Naی واقعیها: تعداد الل ،Neهای موثر، : تعداد اللHo ،هتروزایگوسیتی مشاهده شده :He ،هتروزایگوسیتی مورد انتظار :pHwوینبرگ پس از ضریب -: تست احتمال تعادل هاردی

 .: ضریب درون آمیزیFIS(،P  :**،۰1/۰>P :***،۰۰1/۰>P<۰5/۰داری، *: : عدم معنیnsتصحیح بونفرونی )
 

 ۰5/1۰ - 24/4 های موثر نیز در محدودهشد. آلل آلل( مشاهده 15) 

و  mfw 2 ترین میزان در جایگاهدست آمد که در این میان، پایینبه

 میزان هتروزایگوسیتی قرار داشت. mfw 16 بالاترین آن در جایگاه

دست به (37/۰)میانگین: 7۸/۰-14/۰محدوده در ( Ho) مشاهده شده

 ۸5/۰( نیز   Heانتظار )متوسط هتروزایگوسیتی مورد  (.2)جدول آمد

مقدار  و بالاترین  2mfw در جایگاه (76/۰آن ) ترین میزانبود که پایین

چنین هم (.2 )جدول مشاهده شد 17mfw و mfw 16 در جایگاه (۸6/۰)

ها و میزان هتروزایگوسیتی مشاهده شده و مورد از نظر تعداد آلل

داری مشاهده معنی های مناطق مورد بررسی اختلافانتظار، بین نمونه

 (.<۰5/۰Pنشد )

آورده  2نتایج مربوط به بررسی تعادل هاردی واینبرگ در جدول        

از  شده است. بر این اساس، پس از اعمال ضریب تصحیح بونفرونی،

 مورد )جایگاه 1منطقه ( تنها  3× جایگاه ژنی  5تست انجام شده )  15

16 MFW  در تعادل خلیج گرگاندر منطقه )HW  قرار داشتند و بقیه

چنین شاخص هم داری از تعادل نشان دادند.ها انحراف معنینمونه

 )جایگاه  ۸4/۰ تا (mfw 16 )جایگاه 13/۰در محدوده  (،Fis) درون آمیزی

17mfw(. میزان 57/۰دست آمد )میانگین: ه( بFst  براساس فراوانی

عنوان شاخص هب Nmعنوان شاخصی از تمایز ژنتیکی و میزان آللی به

( و ۰54/۰)میانگین  ۰5۸/۰-۰5۰/۰ترتیب در دامنه جریان ژنی به

در بررسی  (.3 ( قرار داشت )جدول37/4)میانگین:  ۰5/4-77/4

 ترین وبالاترین جریان بهجریان ژنی بین مناطق مورد بررسی، پایین

سو با ( و قره۰5/4) خلیج گرگانسو با قره هاینمونهترتیب بین 

هرچند تفاوت مشاهده شده  .(3( مشاهده شد )جدول 77/4گمیشان )

های مناطق مورد نظر نیز با تمایز ژنتیکی بین نمونهبسیار اندک بود. 

 Fst ۰5/۰شاخص  این متوسط که ارزیابی گردید Fstبررسی شاخص 

در ارزیابی فاصله و شباهت ژنتیکی بین  (.3دست آمد )جدول هب

ترتیب و شباهت ژنتیکی به فاصلهمقادیر ، نیز بررسی های موردنمونه

 (.4قرار داشت )جدول  37/۰-2۸/۰ و ۰۰3/1-2۸/1در محدوده 
 

 مناطق موردبررسیهای نمونهبین و تمایز ژنتیکی  (Nmجریان ژنی ): 3جدول

 خلیج گرگان گمیشان سوقره برداریمناطق نمونه

۰5۸/۰ ۰5۰/۰ ۰۰۰/۰ سوقره  

 ۰55/۰ ۰۰۰/۰ 77/4 گمیشان

 ۰۰۰/۰ 3۰/4 ۰5/4 خلیج گرگان

 باشد.ترتیب نشان دهنده جریان ژنی و تمایز ژنتیکی میاعداد پایین و بالای قطر به
 

 های مناطق مورد بررسیفاصله و شباهت ژنتیکی بین نمونه :4جدول

 خلیج گرگان گمیشان سوقره برداریمناطق نمونه

2۸/۰ 37/۰ ۰۰۰/۰ سوقره  

 34/۰ ۰۰۰/۰ ۰۰3/1 گمیشان

 ۰۰۰/۰ ۰۸/1 2۸/1 خلیج گرگان
 باشد.ترتیب نشان دهنده جریان ژنی و تمایز ژنتیکی میاعداد پایین و بالای قطر به

 

 Mfw2 Mfw7 Mfw16 Mfw20 Mfw17 جایگاه                    منطقه        
 Na 9 15 12 12 7 
 Ne 54/4 3۸/۸ 72/7 76/7 ۰3/6 

 Ho 36/۰ 43/۰ 64/۰ 39/۰ 25/۰ خلیج گرگان
 He 7۸/۰ ۸۸/۰ ۸7/۰ ۸7/۰ ۸3/۰ 
 pHw *** *** ns *** *** 
 FIS 54/۰ 51/۰ 26/۰ 55/۰ 7۰/۰ 
 Na 13 12 13 1۰ 14 
 Ne 39/5 92/7 ۰5/1۰ 72/5 92/9 
سوقره  Ho 1۸/۰ 5۰/۰ 57/۰ 32/۰ 14/۰ 

 He ۸1/۰ ۸7/۰ 9۰/۰ ۸2/۰ 9۰/۰ 
 pHw *** *** ** *** *** 
 FIS 7۸/۰ 43/۰ 36/۰ 61/۰ ۸4/۰ 
 Na ۸ 17 14 12 13 
 Ne 24/4 ۸۸/7 92/9 19/7 92/7 

 Ho 14/۰ 39/۰ 7۸/۰ 25/۰ 1۸/۰ گمیشان
 He 76/۰ ۸7/۰ 9۰/۰ ۸6/۰ ۸7/۰ 
 pHw *** * *** *** *** 
 FIS ۸1/۰ 55/۰ 13/۰ 71/۰ ۸۰/۰ 
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نتایج حاصل از آنالیز واریانس مولکولی نیز بیانگر تنوع ژنتیکی        

 .(3)شکل باشدها می%( و تنوع پایین بین آن91) هاگروهبالا در درون 

براساس مقادیر فاصله  UPGMAچنین نتایج حاصل از دندروگرام هم

هر سه گروه مورد بررسی متعلق به یک  ژنتیکی نشان داد که احتمالاً

 باشند. جمعیت می

 
 Fstتوزیع تنوع ژنتیکی تحت معیار : 4شکل 

 

 بحث
قلمداد ها تکامل جمعیت توانایی برای ایپایه عنوانبه ژنتیکی تنوع       

که آگاهی از آن جهت مدیریت و حفظ ذخایر ماهیان نحویگشته به

باشد لذا بررسی شرایط اکولوژیکی و از اهمیت بالایی برخوردار می

ژنتیک جمعیت ماهیان ارزشمند از نظر اقتصادی، جهت حفظ صید 

 Wangرسد )می نظرامری ضروری به هاپایدار و حفاظت از ذخایر آن

چون های مرتبط با تنوع ژنتیکی هم(.پیراسنجه 2۰11و همکاران، 

ها با تغییرات رو شدن جمعیتغنای اللی و هتروزایگوسیتی از نظر روبه

های ( و بر ویژگیFrankham ،2۰۰۸شرایط محیطی بسیار مهم بوده )

باشد چون توانایی رقابت، بقا و اندازه بدن تاثیرگذار میمهمی هم

(Hakansson  وJensen ،2۰۰5 در بررسی حاضر، هتروزایگوسیتی .)

در مطالعات پیشین  دست آمد.هب 14/۰-7۸/۰محدوده  شده در مشاهده

برای  25/۰-1شده در محدوده  صورت گرفته، هتروزایگوسیتی مشاهده

رود، رامسر و سد ارس )امیرجنتی ماهی کپور در مناطق انزلی، گرگان

در مناطق غازیان، لاریم، چیکرود و  12/۰-95/۰(، 1394و همکاران، 

 انزلی و قره مناطق در 9/۰-۰۰/1 و (1391 و همکاران، )لالویی گمیشان

مطالعات  در هرحال،به گردید. گزارش (13۸9 همکاران، و پور)قلیچ سو

های بازسازی هایی که تحت برنامهویژه در مورد گونهتنوع ژنتیکی به

تنهایی باشند، هتروزایگوسیتی بهذخایر از طریق تکثیر مصنوعی می

شاخص چندان مناسبی برای نمایان ساختن وضعیت ژنتیکی  تواندنمی

عنوان شاخص کارآمدی در بهآللی ارزیابی تنوع  باشد. در این راستا،

های للآکه کاهش تعداد نحویباشد بهمی ژنتیکی مطرح مطالعات تنوع

بیانگر کاهش سطح تنوع تواند ها میمشاهده شده در سطح جمعیت

ژنتیکی و بالا بودن آن بیانگر بالاتر بودن اندازه موثر جمعیت باشد 

(Lind  ،در واقع، ارزیابی غنای 2۰۰9و همکاران .)سبت به آللی ن

ژنتیکی برخوردار  تنوع هایدر بررسی از اهمیت بالاتری هتروزایگوسیتی

ادفی در فراوانی تر مبتنی بر تغییرات تصبوده و هتروزایگوسیتی بیش

ها آللتعداد (. در بررسی حاضر، 2۰۰9و همکاران،  Dizباشد )ها میژن

تر از دست آمد که کمی پایینه( ب۰6/12)میانگین:  7-17ر محدوده د

( 13۸9همکاران ) و پورتوسط قلیچ (Na:15) متوسط گزارش شده میزان

ست ادر حالیباشد. این سو انزلی میبرای گونه مشابه در مناطق قره

( میانگین 1391) و لالویی و همکاران (1394) که امیرجنتی و همکاران

ترتیب جنوبی دریای خزر را به رای ماهی کپورمعمولی در سواحلآللی ب

گزارش نمودند. در این خصوص، تفاوت مشاهده شده از  ۰۸/7و  7/7

 تواند مرتبط با مکان و نحوهر مطالعات مختلف میآللی دنظر تنوع 

هر های مورد استفاده باشد. بهچنین تفاوت در جایگاهو هم بردارینمونه

دست آمده در تحقیق حاضر و مقایسه هب آللیبا توجه به تنوع حال 

 Na( )Dewoody:5/7شده برای ماهیان آب شیرین ) گزارش میزان با آن

چون توان بیان داشت که با وجود مسایلی هم( میAvise ،2۰۰۰و 

چنان از مصنوعی و فشار بالای صید ماهی کپور، این گونه همتکثیر 

باشد. با این تنوع آللی مطلوبی در مناطق مورد ارزیابی برخوردار می

های موجود دلیل محدودیتکه تکثیر مصنوعی بهاینوجود، با توجه به

چون استفاده از تعداد محدودی مولد برای های تکثیر همدر کارگاه

مدت منجر به کاهش تنوع ژنتیکی  تواند در طولانیتولید لارو می

های طبیعی گردد، ایجاد تدابیری جهت حفظ تنوع مشاهده جمعیت

 رسد. نظر میشده ضروری به

های طبیعی ماهیان وینبرگ در جمعیت-هاردی انحراف از تعادل       

(. در تحقیق حاضر 2۰۰9و همکاران،  Lucentiniشود )زیاد دیده می

آزمون مورد 15نمونه از 14اعمال ضریب تصحیح بونفرونی، پس از 

داری از تعادل نشان دادند. جمعیت( انحراف معنی3×جایگاه5بررسی )

تواند ناشی از عوامل متعددی وینبرگ می-انحراف از تعادل هاردی

و وجود ها آللچون اندازه کوچک نمونه، اشتباه در خواندن و تفسیر هم

(، مهاجرت، رانش ژنتیکی و 2۰۰۸و همکاران،  Borrellهای نول )آلل

تواند دلایل ذکر شده می که باشد (2۰۰4همکاران،  و Bhassu) گزینیبه

 های ژنیاین راستا، در جایگاه شامل شود. که دردر این تحقیق نیز 

2mfw، 17 mfw 2۰ و mfw  7در هر سه منطقه و در جایگاه mfw  در

منطقه گمیشان کسری هتروزایگوسیتی بالایی مشاهده شد. نتایج 

 (2۰۰4و همکاران،  Oosterhout)  Microchekerافزار حاصل از نرم

های مورد بررسی های نول در برخی جایگاهنیز حاکی از وجود آلل

عاملی مهم در بروز کسری مشاهده شده عنوان تواند بهکه میه بود

تواند در انحراف ( نیز می37/4ژنی مشاهده شده )جریان مطرح باشد. 

از تعادل مشاهده شده در این بررسی دخیل باشد. در مطالعات قبلی 

های در جمعیت وینبرگصورت گرفته نیز انحراف از تعادل هاردی

چون افزایش هتروزایگوسیتی طبیعی ماهی کپورمعمولی به عواملی هم

بین 

جمعیت 

%۸

بین افراد 

%53

درون 

جمعیت

39%

درصد تنوع مولکولی
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( و تکثیر مصنوعی 13۸9ران، پور و همکاها )قلیچو اختلاط جمعیت

 توان بهطور کلی نمی. بهاستشده( عنوان 1391ی و همکاران، ئ)لالو

ای تنهایی با یک پارامتر انحراف از تعادل را توجیه نمود، بلکه مجموعه

های ناشی از تکثیر مصنوعی و برنامه از عوامل ذکر شده که عمدتاً

اند در انحراف از تعادل توباشند، میبازسازی ذخایر ماهی کپور می

، Fst ۰5/۰-۰مشاهده شده در این تحقیق تاثیرگذار باشد. مقادیر 

دهنده سطح پایین، متوسط  ترتیب نشانبه 15/۰-25/۰و  15/۰-۰5/۰

. در تحقیق حاضر (Wright ،197۸باشد )و بالای تمایز ژنتیکی می

میزان ترین بالاترین و پایین .دست آمدهب Fst ،۰5/۰متوسط شاخص 

با  خلیج گرگانهای ترتیب بین نمونهتمایز ژنتیکی مشاهده شده به

سو با گمیشان وجود داشت که با توجه به جریان ژنی سو و قرهقره

چند تفاوت باشد هرطق مذکور، قابل توجیه میدست آمده بین مناهب

این شاخص بین مناطق مورد بررسی بسیار در ارتباط با مشاهده شده 

نتایج مربوط به آزمون واریانس مولکولی نیز حاکی از تنوع  اندک بود.

د. میزان بو هاآندر میان ها و تنوع پایین ژنتیکی بالا در داخل گروه

دست آمد که در محدوده هب 72/۰شباهت ژنتیکی در تحقیق حاضر 

قرار دارد. دندروگرام ترسیم ( Thorpe ،19۸2جنس )های همگونه

 گروه 3 هر احتمالاً که کی نیز حاکی از آن بودشده براساس فاصله ژنتی
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