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در منابع آبی غرب و باشد کهمیCyprinidaeاز خانواده (Barbus grypus)ماهی شیربت 
دف از این پژوهش،ه. اي داردهاي استان خوزستان حضور گستردهآبویژه غرب ایران بهجنوب
ژنی جایگاه 7با استفاده ازتنوع ژنتیکی ماهی شیربت رودخانه کرخه با نمونه پرورشی آنبررسی

. نمونه ماهی از دو منطقه جهت این بررسی، صید شد1391،60در پاییز . باشدمیاي ریزماهواره
به دست آمد که نشان از تمایز ژنتیکی پایین بین Fst ،28/0متوسط میزان دست آمدهطبق نتایج به

ها ها دراکثر لکوسواینبرگ، نمونه-دربررسی تعادل هاردي. باشدهاي مورد بررسی میجمعیت
میزان نسبتاً بالایی ازجریان ژنی بین جمعیتها مشخص همچنین. انحراف از تعادل را نشان دادند

:تعدادالل مؤثر، =286/10Na: تعداد الل در جایگاهکرخه ی دو منطقه، شاملژنتیکتنوع.گردید
789/6Ne=691/0: ، هتروزیگوسیتی مشاهده شدهHo=،840/0: هتروزیگوسیتی موردانتظارHe= و

. داري نداشتندنیز تفاوت معنی=286/13Na= ،141/9Ne= ،800/0Ho= ،883/0Heپرورشی 
ها وجود نشان داد که تنوع پایینی بین جمعیتهاي ژنیده از دادهاستفاهمچنین آنالیز واریانس با

نتایج بدست آمده در .باشدها میداشته و بخش اصلی تنوع مشاهده شده مربوط به درون جمعیت
این پژوهش پیش از انجام آن، در گونه پرورشی با توجه به رعایت موارد اصلاح نژادي در مراکز 

.پیش بینی و مشخص بودتکثیر تقریباً قابل 

هاي کلیديواژه
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مقدمه
برداري پایدار از ذخایر ارزشمند ماهیان، نیاز جهت بهره

هاي ها، نژادها و جمعیتبه شناخت کافی از وضعیت ذخایر گونه
برداري در جهت کمک باشد تا اعمال مدیریت بهرهها میمتعدد آن

ها و کاهش فشار صیادي بر به حفظ ذخایر، رهاسازي بچه ماهی
رضوانی گیل کلائی و همکاران، (بنا گردد اساس اصول علمی 

حاضر، بسیاري ازگونه هاي درمعرض خطر براي درحال). 1388
به تکثیر مصنوعی دارند، زیرا محفوظ ماندن از خطر انقراض، نیاز

به علت تأثیرات مستقیم یا غیرمستقیم انسانی، همچون از دست 
-معرفی گونهبرداري بیش از حد، آلودگی، هها، بهررفتن زیستگاه

-ها قادر به بقا در محیطهاي شکارچی و رقیب و یا ورود بیماري
هاي بسیار بیشتري درآینده نیز، گونه.هاي طبیعی نامناسب نیستند

Millennium)به این وضعیت دچار خواهند شد  Ecosystem

Assessment, 2005; IUCN, بنابراین، جهت تحقق . (2006
ها انجام کولی جمعیت روي ماهیاهداف مدیریتی، مطالعات مول

,Park and Moran)گیرد می 1995; Allenford et al. 1987) .
میزان ذخایر ژنی و تنوع ژنتیکی در بین افراد یک گونه، آگاهی از 

طوري از اهداف ارزشمند مدیریت ذخایر و اصلاح نژاد است؛ به
که بررسی ژنتیک جمعیت یا اکولوژي مولکولی ماهیان اقتصادي،

ها و حفظ صید پایدار بسیار ضروري براي حفاظت از جمعیت آن
Wang(است  et al. در ابتدا ارزیابی ساختار ذخایر، . )2007

ها با استفاده از صفات مورفومتریک و ها و جمعیتتشخیص گونه
گرفت اما با توجه به حساسیت بالاي این مریستیک صورت می

- کاري در نشانهدستصفات به تغییرات محیطی و اثرهاي منفی
هاي گذاري بر سلامت ماهیان و همچنین محدود بودن تفسیر داده

حاصل از آن، علم استفاده ازمارکرهاي مولکولی همچون 
ریزماهواره ها و آلوزایم جهت شناسایی ساختار ژنتیکی ذخایر 

در این میان، نشانگرهاي ریزماهواره در مطالعات . توسعه یافت
تري نسبت به سایر نشانگرها گسترده ژنتیک جمعیت کاربرد

هاي کوتاه و تکراري اي، توالیهاي ریزماهوارهجایگاه.دارند
DNA ژنتیک تکاملی و هستند که داراي کاربردهاي فراوانی در

,Angers and Bernatchez)حفاظتی هستند ها ریزماهواره.(1998
نگرها، بالاترین هایشان، در بین تمام نشابالا بودن تعداد اللعلتبه

,Liu)دهند میزان هتروزیگوسیتی را نشان می چند این.(2007

توانند دهد که نشانگرهاي ریزماهواره میشکلی بسیار بالا نشان می
براي آنالیز ژنتیک جمعیت و تعیین نژادها بسیار مفید باشند

(Dunham, در واقع این نشانگرها ارزش بالایی داشته به .(2004
علاوه بر فراوانی بالا در ژنوم تمام موجودات، تنوع طوري که 

توان به ها بالاست که دلیل آن را میقطعات تکرار شونده در آن
ازطرفی به علت . نرخ بالاي جهش در این نشانگرها نسبت داد

همبارزبودن، هتروزیگوسیتی و جهش را بهتر نشان داده، لذا 
هاي جمعیتی سیمیتوان اذعان نمود که این نشانگرها در برر

Verspoor)هاي دیگر غلبه دارندماهیان بر برخی معایب روش

and Jordan, مطالعات تنوع ژنتیکی زیادي با استفاده از (1989
در ) 1388(رضایی. نشانگرهاي ریزماهواره صورت گرفته است

بررسی ساختار ژنتیکی ماهی سفید دریاي خزر با استفاده از 
81/0مشاهده شده را هتروزیگوسیتیین نشانگر ریزماهواره، میانگ

بررسی در) 1387(همکاران وهمچنین، چکمه دوز. گزارش نمود
هاي بهاره و پاییزه ماهی سفید در دریاي تنوع ژنتیکی جمعیت

خزر با نشانگر ریزماهواره، دامنه هتروزیگوسیتی مشاهده شده و 
که ودندگزارش نم21/0-96/0ترتیب در محدوده قابل انتظار را به

بالا بودن دامنه هتروزیگوسیتی در ماهی سفید دریاي خزر را 
پامپولی و . بیانگر سطح بالاي تنوع ژنتیکی این ماهی دانستند

مقایسه تنوع ژنتیکی روغن ماهی اقیانوس به) 2006(همکاران
. پرورشی با نوع وحشی آن پرداختند) Gadus morhua(اطلس

هاي ط الل و تنوع اللی نمونهنتایج حاکی از کاهش مقدار متوس
هاي وحشی بود که دلیل آن را کاهش پرورشی نسبت به نمونه

با استفاده از ) 2008(بائی و همکاران .  تعداد مولدین موثر دانستند
جمعیت پرورشی 4بررسی تنوع ژنتیکی جایگاه ریزماهواره به6

و مقایسه آن با ) Micropterus salmoides(بزرگ باس دهان
با توجه به کاهش شدید تنوع آللی و . هاي وحشی پرداختندونهنم

نیز بود Neکاهش هتروزیگوسیتی که همراه با علائمی از کاهش 
.به این نتیجه رسیدند که تنگناي ژنتیکی رخ داده است

Cyprinidaeخانواده زا(Barbus grypus)ماهی شیربت

,Nelsonبزرگترین خانواده ماهیان آب شیرین  یکی از و ) (1994
، خلیج فارسآبریزدر حوضهباشد که هاي بومی میگونه

هاي دجله و ي رودخانههاي دشت خوزستان و حوزهرودخانه
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Dorostghoal(فرات پراکنش دارد  et al. این ماهی. )2009
هاي شیرین در مناطق تحت حاره اي بنتوپلازیک و ساکن آب

که در سنین بالا به رژیم چیزخوار بوده باشد و یک گونه همهمی
ر این گونه داراي اهمیت اقتصادي د. آوردگوشتخواري روي می

مهم تجاري در آبزي پروري میان مردم محلی است و یک گونه
دهد که جمعیت برخی از گزارشات نشان می. رودمیشمار ایران به

پی، نیک(هاي خوزستان کاهش یافته استاین گونه در رودخانه
هایی ا وجود اهمیت این ماهی متاسفانه تاکنون آگاهیب.)1375

درمورد تنوع ژنتیکی این گونه در میان مناطق مختلف منتشر نشده 
بررسی وضعیت ژنتیکی ماهی هدف از این پژوهش،.است

.دهاي پرورشی بوشیربت در رودخانه کرخه و مقایسه آن با نمونه

هاواد و روشم

عدد ماهی شیربت از 30تعداد 1391در پاییز :بردارينمونه
عدد از مرکز تکثیر ماهیان گرمابی اهواز 30رودخانه کرخه و 

اي هر ماهی جداسازي و گرم از باله سینه3حدود . آوري شدجمع
. در الکل اتیلیک مطلق نگهداري شدDNAتا زمان استخراج 

به آزمایشگاه ژنتیک دانشکده DNAها براي استخراج سپس نمونه
.شاورزي و منابع طبیعی گرگان منتقل گردیدندک

-ها به روش فنلاز نمونهDNAاستخراج : هاسازي نمونهآماده
Hillis)انجام پذیرفتکلروفرم et al. 1996) .DNA استخراجی

مقطر دو بار تقطیر تا زمان انجام میکرولیتر آب100پس از افزودن 
کیفیت و . داري شدگراد نگهدرجه سانتی-20مطالعات در فریزر 

استخراجی نیز با استفاده از ژل آگارز یک درصد و DNAکمیت 
. روش اسپکتروفتومتري ارزیابی شد

اي پلیمراز و الکتروفورزواکنش زنجیره

هاي منظور بررسی تنوع ژنتیکی ماهی شیربت از جایگاهبه
، Bbar11،Bl1-153،GATA20 ،GGM024ژنی

MFW7،MFW26 وMFW2تکثیر ). 1جدول (ه شداستفاد
میکرولیتر و 25در حجم PCRهاي ژنی با استفاده از جایگاه

50، آغازگراز هر پیکومول DNA ،10نانوگرم 15: شرایطی شامل
Taqالمللی، یک واحد بیننوکلئوتیدهااز گرمنانو

-میلیX PCR10(Fermentas) ،5/1، بافر (Fermentas)پلیمراز
. مقطر تا رسیدن به حجم، انجام گرفتمولار کلریدمنیزیم و آب

یک مرحله : ژنی عبارت بود ازچرخه دمایی براي هرجایگاه
سازي واسرشته(گراد درجه سانتی94اي در دماي دقیقه3داییابت

- واسرشته(ثانیه 30مدت درجه به94چرخه در دماي 35، )اولیه

ثانیه 30مدت به) 1جدول (، درجه حرارت اتصال )سازي
و یک مرحله انتهایی ) بسط(دقیقه 1مدت درجه به72، )حاقال(

. عنوان مرحله بسط نهاییدقیقه به3مدت اي بهدرجه72
غیر (درصد8آمید اکریلروي ژل پلیPCRمحصولات واکنش 

DNAدازهاز نشانگر ان. شدندجداسازي ) یونیزه (Ladder 50bp

fermentas)اللی استفاده شدعنوان شاخص براي تعیین اندازهبه .
Bassam)آمیزي شدندنقره رنگروش نیتراتها بهژلدر ادامه،  et

al., ها توسط دستگاه مستندساز و پس از تهیه تصویر آن(1991
Gel pro analyzerافزار ، از نرم)(Gel Doc XR, BIO-RADژل 

. براي محاسبه طول قطعات استفاده شد

تجزیه و تحلیل آماري

مشاهده شده ، الل موثر، هتروزیگوسیتی مشاهده شده تعداد الل
(Ho) و مورد انتظار(He)واینبرگ با استفاده از -و تعادل هاردي
Genealexافزار نرم 6.3 (Peakall and Smouse, محاسبه (2006
جمعیتی و همچنین ژنتیکی درون و بین تعیین تنوعمنظوربه.شد

با (Fst)نهایت مدل اللی بیجمعیتی براساس میزان تمایز بین 
افزاري بسته نرم(AMOVA)استفاده از آنالیز واریانس مولکولی 

Genealexتعیین فاصله . استفاده شد(D) و شباهت ژنتیکی
(I)(Nei, ها با استفاده از جمعیتو رابطه فیلوژنیک بین(1978
PopGeneافزارو نیز با استفاده از نرمUPGMAترسیم درخت 

(Yeh et al. .تصورت گرف(1999
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مطالعهنیادراستفادهموردی ژنهاي گاهیجااتیخصوص-1جدول

Table 1: Specifications of genetic loci that are used in this study
جایگاه ژن
Locus

توالی
sequence

(bp)اندازه اللی

Allele size

)گراددرجه سانتی(دماي اتصال
Annealing temp. (°C)

Bbar11
F: GCGGAGGAAGAGAAACACAG
R: CTATGCCATTGCCACACATC

116-21649

Bl1-153
F: GCACAGCTCTAATCGGTCACT
R:TATGGTCAAACACGGGTCAA

168-24456

GATA20
F: AATCATGGCGATGGAAAGAC
R: AATGACACTTCACATCTAGC

76-14454

GGM024
F: TCCCTCTTTTTGCTCTCAGG
R: TAGGTGAACAAATGGCATGG

116-18455

MFW2
F: CACACCGGGCTACTGCAGAG
R: GTGCAGTGCAGGCAGTTTGC

156-21258

MFW7
F: TACTTTGCTCAGGACGGATGC
R: ATCACCTGCACATGGCCACTC

116-17259

MFW26
F: CCCTGAGATAGAAACCACTG
R: CACCATGCTTGGATGCAAAAG

120-20048

جینتا

جایگاه ژنی مـورد اسـتفاده در ایـن بررسـی پلـی      7هر 
هاي مربوط به تمـامی  تعداد الل). 1شکل (را نشان دادندسممورفی

تعـداد  . نشان داده شده اسـت ) 2(در جدول چندشکل هاي جایگاه
کـه  دسـت آمـد بطـوري   به8-18کل الل در سطح جایگاه در دامنه 

بـالاترین  ) الـل 18(Bbar11و ) الل8(ترین پایینGGM024جایگاه
هـاي مشـاهده شـده و    تعداد متوسط الـل . تعداد الل را نشان دادند

و در جمعیت پرورشـی  789/6و 286/10ترتیب موثر در کرخه به
دست آمد که از این نظر بـین منـاطق هـدف،    به141/9و 286/13

مقادیر هتروزیگوسیتی . )<05/0P(داري مشاهده نشد تفاوت معنی
-360/0ترتیـب در دامنـه   به)He(و مورد انتظار )Ho(مشاهده شده 

قـرار  ) 861/0: متوسط(921/0-750/0و ) 746/0: متوسط(000/1
متوسط هتروزیگوسیتی مشاهده شده در سطح منـاطق نیـز   . داشت

. دسـت آمـد  براي کرخـه و پرورشـی بـه   078/0-691/0به ترتیب 
میـزان  داري از نظـر  همچنین بین مناطق مورد بررسی تفاوت معنی

هتروزیگوســـیتی مشـــاهده شـــده و موردانتظـــار، مشـــاهده     
واینبـرگ  -ها از نظر تعادل هارديدر بررسی نمونه. )<05/0P(نشد

انحـراف از تعـادل را نشـان    ) نمونه14(هاي دو منطقه تمام نمونه
متوسط . در این بررسی ضریب تصحیح بونفرونی اعمال شد. دادند

و 136/0به ترتیب )Nm(ی جریان ژنو) Fis(آمیزي شاخص درون
و Fstاز نظر تمایز بین مناطق میزان شاخص . دست آمدبه781/10
Rst     بر اسا تجزیـه و تحلیـل واریـانس مولکـولی(AMOVA)  بـه

همچنـین نتـایج براسـاس    .دسـت آمـد  بـه 188/0و 033/0ترتیب 
AMOVA درصد از تنوع مشاهده شده مربوط بـه  97نشان داد که

هـا  درصد از تنوع مربوط به بین جمعیـت 3تنها ها ودرون جمعیت
میـزان Neiبراسـاس معیـار فاصـله ژنتیکـی     ). 2شـکل  (باشـد  می

و مقـدار فاصـله ژنتیکـی    647/0شباهت ژنتیکـی بـین دو منطقـه    
بر اساس مقدار فاصـله  UPGMAدندروگرام . دست آمدبه435/0

کامـل  طـور  ژنتیکی نیز نشان داد که این دو منطقه در دو شاخه بـه 
.مجزا قرار دارند
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Bl1-153و MFW2هاي ماهی شیربت در جایگاهتصویر نشانگرهاي ریزماهواره-1شکل 

Figure 1 . Microsatellite profiles of Barbus grypus at loci  MFW2 and Bl1-153

ربتیشی ماهي هاتیعدرجممطالعهموردی ژني هاگاهیجای کیژنتتنوع-2جدول

Table 2: Genetic variability of microsatellite loci in two populations for Barbus grypus

Bbar11Bl1-153GATA20GGM024MFW2MFW7MFW26

خه
کر

Na111310811109
Ne6.15810.5047.3103.9947.9626.6144.980
Ho0.7200.9600.7600.5200.8800.6400.360
He0.8380.9050.8630.7500.8740.8490.799

pHw******************

شی
رور

پ

Na1815129131313
Ne12.62610.1637.6225.27410.2469.1248.929
Ho1.0000.6400.7600.8000.8000.9200.680
He0.9210.9020.8690.8100.9020.8900.888

pHw*******************
Na :هاي مشاهده شده؛ تعداد اللNe :هاي مؤثر؛ تعداد اللHo : هتروزیگوسیتی مشاهده شده؛He : هتروزیگوسیتی مورد انتظار؛Fis :آمیزي؛ ضریب درون

pHw:واینبرگ -تست احتمال تعادل هاردي)ns :05/0، داريعدم معنی: P≤* ،01/0: P≤** ،001/0: P≤ (***
Na, number of observed alleles; Ne, number of effective alleles; Ho, observed heterozygosity; He, expected

heterozygosity; Fis, fixation indices; PHW, Hardy-Weinberg probability test
(*P < 0.05, **P <0.01, ***P < 0.001, n.s, non-significant).

مطالعهموردی ژني هاگاهیجادر) یژنانیجر(Nm،)يزیآمدرونبیضر(Fis،) زیتمابیضر(Fstزانیم-3جدول

Table 3. Nm, Fst and Fis index of five microsatellite loci in two populations for B. grypus

جایگاه ژنی
Locus

Bbar11Bl1-153GATA20GGM024MFW2MFW7MFW26میانگین
Average

Fst0.0350.0100.0360.0460.0180.0210.0340.028
Fis0.0220.1140.1220.1540.0540.1030.3840.136
Nm6.91224.0216.7245.24213.54311.9457.07710.781
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Fstاریمعبراساسآمدهبدستی کیژنتتنوع-2شکل

Figure 2. The distribution of genetic diversity on

Fst standard
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.تهاساي براي توانایی تکامل جمعیتعنوان پایهتنوع ژنتیکی به
ها، به تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیتی گونههاي مربوطدانسته

. ها داردبرداري پایدار از آناظت و بهرهنقشی اساسی درحف
تواند روي تنوع ژنتیکی یک گونه اثرگذار پروري میعملیات آبزي

Norris)باشد et al. هاي اندازه کوچک جمعیت و برنامه. (1999
کنترل نشده تکثیرمصنوعی، ازعوامل اصلی از کاهش تنوع ژنتیکی 

Hansen)هاي پرورشی استدرگونه et al. بنابراین، حفظ ، (2000
هاي عنوان اولویت اصلی در برنامهتنوع ژنتیکی باید به

.تکثیرحمایتی درنظرگرفته شود

اي در ها نشانگرهاي ژنتیکی هستند که بصورت گستردهریزماهواره
هاي پرورشی و وحشی ماهیان مطالعات ژنتیک جمعیت گونه

Liu)گردنداستفاده می et al. نگرها ارزش واقع، این نشادر. (2009
طوري که علاوه برفراوانی بالا در ژنوم تمام بالایی دارند؛ به

موجودات، تنوع قطعات تکرارشونده درآنها بالاست که علت آن 
را میتوان به نرخ بالاي جهش دراین نشانگر نسبت داد و از طرفی، 

از سایر دلیل همبارز بودن، هتروزیگوسیتی و جهش را بهتربه
,Liu and Cordes)دهدمینشانگرها نشان  2004)  .

با وجود اهمیت بالاي اقتصادي و تجاري ماهی شیربت، این 
در این بررسی . باشدمیطراحی شده اختصاصیگونه فاقد آغازگر

جهت مقایسه تنوع ژنتیکی ماهی شیربت رودخانه کرخه 
-اي استفاده شد که همگی پلینشانگر ریزماهواره7وپرورشی از 

جمعیت ح هاي مشاهده شده در سطکاهش تعداد الل.مورف بودند
Lind).تواند بیانگرکاهش تنوع ژنتیکی باشدمی et al. در (2009

تنوع ژنتیکی، غناي اللی نسبت به هتروزیگوسیتی هايبررسی
درواقع، بالا بودن غناي اللی، . داراي ارزش بالاتري است

ستفاده از غناي نشاندهنده بالا بودن اندازه مؤثر جمعیت بوده، ا
-هایی که براي برنامهاللی براي ارزیابی تنوع ژنتیکی در جمعیت

(2009تر است اند، مناسبگزینی یا حفاظت انتخاب شدههاي به

(Diz and Presa,. دراین بررسی، میانگین هتروزیگوسیتی مشاهده
69/0ترتیب هاي کرخه و پرورشی بهشده در سطح جمعیت

ه نسبت به مقادیر مشاهده شده در ماهیان دست آمد، کبه80/0و
,Dewoody and Avise)) 46/0(آب شیرین  - میبالاتر(2000

داري مشاهده باشند اما بین دو جمعیت از این نظر تفاوت معنی
>pنشد 0.05).(

هایی که تنوع ژنتیکی وخصوصا در مورد گونههايدر بررسی
یر قرار دارند، هاي تکثیر مصنوعی و بازسازي ذخاتحت برنامه

تواند شاخص مناسبی براي نشان دادن هتروزیگوسیتی نمی
Petit).وضعیت ژنتیکی باشد et al. تعداد متوسط الل (1998

و 286/10ترتیب هاي کرخه و پرورشی بهواقعی در سطح جمعیت
محاسبه شد که تفاوت معنی داري از این نظر بین دو 286/13

و این مقادیر بیشتر از مقدار جمعیت مورد بررسی مشاهده نشد
Dewoody  and)) 5/7(محاسبه شده براي ماهیان آب شیرین 

Avise, ها شدت تحت تاثیر تعداد نمونهاین مقدار به.بود(2000
باشد، بر همین اساس، این امکان وجود دارد که در آزمایشات می

تلفی هاي واقعی مخهاي متفاوت تعداد اللگوناگون با تعداد نمونه
نمونه 30وجود حداقل تعداد . آیدبراي یک جایگاه معین بدست 

هاي ریزماهواره نشان هاي واقعی را در بررسیمی تواند تعداد الل
,Goldstien and Scholottor)دهد 1999; Silva and Russo,

2000; Peakall and Smous, تعداد الل مؤثر در همه . (2006
که علت این امر باشد ده شده میها کمتر از الل مشاهجایگاه

در عملیات تکثیر مصنوعی و محدود بودن تعداد مولدین مؤثر 
این نتایج نشان . باشدمیها در طی زمان امکان از دست رفتن الل

رغم مسائلی همچون تکثیر مصنوعی ماهی شیربت می دهد که به
و فشار صید، تنوع ژنتیکی این ماهی در سطح قابل قبولی قرار 

رغم مزایاي تکثیر مصنوعی، این روش در دراز متأسفانه علی.رددا
ژنتیکی ذخایر ژنی بومی گردد تواند منجر به کاهش تنوع مدت می

(Blanchet et al. رود میزان الل واقعی و با اینکه انتظار می. (2008
هتروزیگوسیتی در جمعیت پرورشی کمتر از جمعیت وحشی 

ها معنی داري بین این جمعیتباشد اما از این نظر اختلاف 
تواند به علت وقوع درون آمیزي در مشاهده نشد که این می

باشد که جمعیت کرخه باشد که دلیل آن وجود تنگناي ژنتیکی می
این امر در طولانی مدت باعث روند کاهشی در تنوع ژنتیکی 

در صورت بزرگ بودن بیش از اندازه جمعیت، .شودجمعیت می
ها و عدم وجود جهش، بهگزینی و مهاجرت میزشتصادفی بودن آ

للی آ، فراوانی )جابجایی ماهیان از یک جمعیت به جمعیت دیگر(
تواند از نسلی به نسل دیگر ثابت بماند که تحت و ژنوتیپی می

هاي در جمعیت. شودواینبرگ بیان می-عنوان تعادل هاردي
شودیواینبرگ زیاد دیده م_ماهیان، انحراف از تعادل هاردي

(Lucentini et al. واینبرگ، همه -در بررسی تعادل هاردي. (2006

بحث
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موارد انحراف از تعادل را نشان دادند که ضریب تصحیح 
-انحراف از تعادل هاردي.بونفرونی در این بررسی لحاظ شد

با ) 1388(رضایی .تواند علل متعددي داشته باشدواینبرگ می
از تعادل نحراف هاي ماهی سفید، علت ابررسی جمعیت

را عملیات تکثیر مصنوعی و بازسازي ذخایر واینبرگ _هاردي
در ارزیابی تنوع ژنتیکی ) 2005(و همکاران Zhao. عنوان کرد

Acipenser sinensisهاي صفر و تلاقی انحراف را به وجود آلل
در ماهی صفر هايدر واقع وجود الل.خویشاوندي نسبت دادند

ها در توارث باشد و وجود این اللاي کاملاً عادي میهپدید
Rodzen)میکروستلایت در ماهیان مورد تأیید قرار گرفته است

and May, 2002).Appleyard در مطالعه ) 2002(و همکاران
انحراف ) Thunnus obesus(درشت ماهی چشمساختار ژنتیکی تن

. گیري دانستنهواینبرگ را مربوط به خطاي نمو_از تعادل هاردي
توان به انحراف از تعادل را میدر اینجا علاوه بر دلایل ذکر شده، 

.غیراختصاصی بودن آغازگرها یا تعداد کم نمونه نیز نسبت داد
دست آمد و چون این بهFis،136/0در این بررسی متوسط میزان 
تواند دال بر آمیزش خویشاوندي و مقدار بیشتر از صفر است می

,Wright)ها باشد بین جمعیتاختلاط  آمیزش . (1951
-هاي ماهیان بهخویشاوندي از جمله ملاحظات اصلی در جمعیت

تواند باعث کاهش هتروزیگوسیتی، کاهش رود که میشمار می
خطر ها و در نهایت به میزان بقاء و عدم مقاومت در برابر بیماري

,Fergusen)گردد ها میانداختن جمعیت ن جریان ژنی میزا.(1995
(Nm) به تعداد مولدین مهاجر از یک منطقه به منطقه دیگر اطلاق

شود که هرچه این میزان بین دو منطقه بیشتر باشد به این معنی می
است که مهاجرت بین دو منطقه بیشتر و اختلاف ژنتیکی کمتر و 

Rezvani)شود میزان تنوع ژنتیکی در دو منطقه بیشتر می

Gilkolaei, 2009; Beacham et al. باشد، Nm<1هرگاه . (2004
1ترین عامل ایجاد تمایز ژنتیکی است و هرگاه جریان ژنی اصلی

Nm<شودباشد رانش ژنی عامل اصلی ایجاد تمایز ژنتیکی می
(Li et al. دست آمده نشان دهنده این رو نتایج بهاز این. (2007

ا جریان ژنی با هاست که عامل ایجاد تمایز ژنتیکی بین جمعیت
-بوده و دلیل مشاهده تنوع ژنتیکی بالا در جمعیت781/10میزان 

ها توان وجود جریان ژنی بالا در بین جمعیتهاي این گونه را می
توان انتخاب احتمالاً دلیل بالا بودن جریان ژنی را می. دانست

. تصادفی و استفاده از تعداد زیاد مولدین جهت تکثیر اعلام کرد
اکز تکثیر ماهی شیربت عمدتاً سالانه تعداد زیادي مولد از در مر

شود که این امر موجب افزایش جریان ژنی ها صید میرودخانه
. خواهد شد
به عنوان یک شاخص مهم Fstهاي جمعیتی میزان در بررسی

رودها به کار میجهت تفکیک و تمایز ژنتیکی بین جمعیت
(Ballox and Moulin, ز مهمترین و هدفمندترین یکی ا. (2002

هاي مختلف نیز هاي گونهموضوعات در تحقیقات روي جمعیت
ها یا به عبارتی یابی به اختلاف فراوانی اللی میان جمعیتدست
Fstهرگاه میزان .به عنوان مقیاسی از تنوع جمعیتی استFstهمان 

05/0باشد، نشان دهنده وجود تمایز کم، مقدار بین 05/0کمتر از 
نشان 25/0تا 15/0نشان دهنده تمایز متوسط، مقدار بین 15/0ا ت

دهنده تمایز ژنتیکی نیز نشان25/0دهنده تمایز بالا و مقدار بالاي
,Wright)باشدها میخیلی بالا در بین جمعیت در این .(1978

باشد که نشان دهنده تمایز میFst،028/0بررسی میزان متوسط 
و با توجه جریان ژنی بالاي بین این باشد یها مپایین بین جمعیت

درصورت عدم وجود .باشددو منطقه، به سادگی قابل توجیه می
رفت ها انتظار میجریان ژنی و یا جریان ژنی اندك بین جمعیت

آنالیز واریانس .اي بین آنها ایجاد گرددتمایز ژنتیکی قابل ملاحظه
ري مناسب براي مشخص عنوان یک آنالیز آماري، ابزامولکولی به

هاستکردن ساختار جمعیت و میزان تمایز ژنتیکی بین جمعیت
.(Grassi et al. هاي مربوط از دانستهRstبا توجه به اینکه (2004

تواند کند و وابسته به جهش نیست، میبه اندازه اللی استفاده می
فراهم کندFstهاي بیولوژیک بهتري نسبت به معیار داده

.(Balloux and Moulin, AMOVAنتایج آزمون بنابراین(2002

حاکی از تنوع ژنتیکی بالا در داخل Rstدر این بررسی بر اساس 
-و در عین حال تنوع ژنتیکی پایین بین جمعیت%) 83(ها جمعیت

تواند بیشتر از میRstها میزان براي ریزماهواره. باشدمی%) 17(ها 
Fst باشد(Slatkin, -بهRstو Fstه در این بررسی میزان ک(1995

دست آمد به188/0و 033/0ترتیب هاي تمایز بهعنوان شاخص
طبق . که نشان از وجود تمایز پایین بین مناطق مورد بررسی است

که مقدار شباهت ) Throp)1982پیراسنجه هاي عنوان شده توسط 
ان دارژنتیکی را بر اساس سطوح فیلوژنی مختلف در شاخه مهره

هاي مشابه تعلق دارند، هایی که به گونهمحاسبه کرد، براي جمعیت
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-هاي متعلق به جنسو در گونه90/0-80/0شباهت ژنتیکی بین 
دست آمده در این مقدار به. قرار دارد85/0-35/0هاي مشابه بین 

هاي مشابه قرار دارد و باشد که در محدوده گونهمی647/0بررسی 
.دست آمده مطابق استیین بهبا مقادیر تمایز پا
نتیجه گیري کلی

رسد تنوع ژنتیکی مناطق با توجه به نتایج این پژوهش، به نظر می
هاي و تنوع بین گونهمورد بررسی در حد قابل قبولی قرار دارد 

همچنین . دهدپرورشی و کرخه اختلاف معنی داري نشان نمی
از رعایتتنوع ژنتیکی قابل قبول در جمعیت پرورشی، حاکی 

با این .باشدمباحث مربوط به اصلاح نژاد در این جمعیت می
-هاي پرورشی بهوجود، احتمال کاهش تنوع ژنتیکی در جمعیت

همچنین نتایج . دلیل درون آمیزي در آینده، دور از انتظار نیست
نشان داد که نشانگر ریزماهواره از توانایی بالایی براي نشان دادن 
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hirbot (barbus grypus) belongs to the Cyprinidae family and is widely present in
the west and Southwest’s water resources of Iran, especially the Karkhe River in
Khuzestan Province. The aim of this study was to compare levels of genetic
polymorphism between Karkhe River and cultured Barbus grypus populations

using seven microsatellite loci. Genetic diversity was investigated by studying 60
samples collected from two regions.  According to the results, the Fst value was 0.033,
which indicates low genetic diversity between the populations. Most of the loci showed
deviation from Hardy-Weinberg equilibrium. Also a relatively high level of gene flow
was found among the population. Genetic variations in Karkheh: mean number of alleles
per locus, Na=10.286, mean effective number of alleles, Ne=6.789, observed
heterozygosity, Ho=0.691 and expected heterozygosity, He=0.840 and cultured fish
Na=13.286, Ne=9.141, Ho=0.800 and He=0.883 were not statistically different. Also,
analysis of molecular variance showed that there is low genetic variation among
populations and most of the observed variation is within the populations.

Genetic Diversity, Hardy-Weinberg Equilibrium, Microsatellite, Shirbot (Barbus grypus)

S
A B S T R A C T

Key Words

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

58
85

07
3.

13
93

.3
.2

.6
.9

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 g

eb
sj

.ir
 o

n 
20

26
-0

7-
12

 ]
 

Powered by TCPDF (www.tcpdf.org)

                            11 / 11

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.25885073.1393.3.2.6.9
https://gebsj.ir/article-1-171-fa.html
http://www.tcpdf.org

