
 
 
 

 
 
 

 فیزیولوژی و بیوتکنولوژی آبزیان
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Kessler, 1870روش پاییز با بهار و هایرودخانه شیرود در فصل ( در 

 ریزماهواره مولکولی

 

 4، ایوب فرهادی3، محمد پورکاظمی2، رحیم عبدی*2آبادیسالاری علی محمدعلی ،1حامد مفتاح
 

 98 مهرتاریخ پذیرش:  98شهریور تاریخ دریافت: 

 چکیده
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(PCR با استفاده از )جفت آغازگر صورت گرفت. کمیت و کیفیت  10DNA های با استفاده از روش
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 مقدمه

 Petromyzontidaeخانواده های لامپری

ترین ماهیان با ترین و ابتدایییکی از قدیمی

 Gess) هستندمیلیون سال  300-500قدمت 

et al., 2006)  و از نظر اقتصادی، پرورشی و

اکولوژیکی از اهمیت بسیار بالایی در دنیا 

 43جنس و  9این خانواده برخوردار هستند. 

گرد دریای خزر دهان که از این میان، داردگونه 

تنها  Caspiomyzon wagneriبا نام علمی 

این  .(Coad, 2016)است گونه موجود در ایران 

است آسیایی  -گرد یک گونه اروپاییگونه دهان

(Coad, 2016)  که بومی دریای خزر، رودکوچ

 Imanpoor and) استو غیرانگلی 

Abdollahi, 2011).  این گونه در حوزه شمالی

های ولگا، اورال، ترک و دریای خزر به رودخانه

 ,Holcik and Olah, 1992; Coad)کورا 

حوزه جنوبی دریای خزر به  درو  ( 2016

های شیرود، تالار، بابلرود، کرگانرود، رودخانه

تجن، هراز، سردآبرود، ارس، چشمه کیله، 

کرگانرود، شفارود و تالاب  رود، سفیدرود،پل

 Imanpoor and) کندمی انزلی مهاجرت

Abdollahi, 2011) از ، این مهاجرین پس

,Nazari and Abdoli) میرندریزی میتخم  

2010). 

بیشینه برداشت پایدار ذخایر ماهیان یکی از 

اهداف مدیریت شیلاتی است که دستیابی به آن 

یکی از  .استنیازمند آگاهی از ذخایر ماهیان 

ارزیابی ساختار برای های مورد استفاده روش

ه ب ،جمعیت و نژادها ذخایر تشخیص گونه،

 .کارگیری صفات مورفومتریک و مریستیک است

و مریستیک نسبت به  تریکاما صفات مورفوم

 هستند یتغییرات محیطی دارای حساسیت زیاد

و نیز داشتن اثرات منفی دستکاری هنگام 

ماهیان و بقای گذاری بر سلامت و نشانه

های تفسیر دادهمحدود بودن  همچنین

 Adams)ها آوری آنبه زمان جمعگذاری نشانه

and Hutchings, 2003).  همگام با پیشرفت

ریزماهواره،  علم از نشانگرهای مولکولی مثل

که متاثر از  RFLPو  RAPD ،AFLPآلوزایم، 

شناسایی ساختار برای  نیستندمحیطی عوامل 

ژنتیکی ذخایر بیش از پیش رایج شده است 

(Ryman, 1991).  مطالعاتامروزه هدف اصلی 

آبزیان درک صحیح و ملکولی در  -یژنتیک

 تنوع ژنتیکی، جمعیتی، مناسبی از ساختار

است ها بندی آنای و طبقهگونه ارتباطات

(Rezvani Gilkolaei, 1997; Lu, 1998) .

توجهی به اصول صحیح ژنتیکی، تکاملی و بی

تکثیر برای هدفمند آمیزش در زمینه  یاکولوژیک
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طور طبیعی تولیدمثل ه ماهیان و ماهیانی که ب

تواند پیامدهای معکوسی برای می ،کنندمی

در  ،آوردههمراه به ماهیان با تولیدمثل طبیعی 

و  کندهای بازسازی ذخایر را مختل نهایت برنامه

استفاده پایدار از منابع مذکور را در بلند مدت با 

 Reisenbichler and) سازد روبه مشکل رو

Rubin, 1999). 

زمینه بررسی ساختار  گوناگونی در مطالعات

مانند های مرتبط با دریای خزر ژنتیکی گونه

 غیره ماهی سفید و ماهی آزاد، ماهیان خاویاری،

در حالی که تاکنون درباره است.  صورت گرفته

گرد دریای خزر در زمینه ساختار ژنتیکی دهان

گرد دریای دهانپژوهشی صورت نگرفته است. 

خزر که یک گونه با ارزش اقتصادی  و اکولوژیکی 

در بیشتر دیگر گردان نیز مانند دهاناست 

در حوزه شمالی این  ویژه های دنیا، بهاکوسیستم

دلیل  رویه و غیرقانونی بهعلت صید بیبه دریاچه 

گیری و مصارف ه آن در صنعت روغناستفاد

 ,Holcik) خوراکی به شدت کاهش یافته

1986; Coad, 2016 و ذخایر باقیمانده آن هم )

برای های طبیعی )دلیل تخریب بستر زیستگاهبه 

فشار  ، احداث سد در مسیر مهاجرت،(ریزیتخم

محیطی زیست  هایآلودگی  و صید  غیرقانونی 

 ,.Kiabi et al) رو هستندبهبا مشکلاتی رو

1999). 

با ارزش گرد دریای خزری یک گونه دهان

در  و اکولوژیکی به دلیل شرایط موجود اقتصادی

عنوان گونه در معرض تهدید به  IUCN فهرست

تاکنون  .(Kiabi et al., 1999) قرار گرفته است

و ساختار  ژنتیکیای در زمینه تنوع هیچ مطالعه

صورت نگرفته  جمعیتی این گونه در دریای خزر

است، بنابراین نبود اطلاعات کافی درباره 

های موجود و همچنین وضعیت ژنتیکی جمعیت

گرد با توجه به لزوم شناخت دقیق ذخایر دهان

با استفاده از تکنیک  دریای خزر سعی شد

های مستقر کمک ژنبه ملکولی ریزماهواره 

گرد دریای خزر با هدف بررسی بروی ژنوم دهان

گرد در های این دهانساختار ژنتیکی جمعیت

 حوزه جنوبی دریای خزر اطلاعات بیشتری در

مورد ساختار ژنتیکی، تعیین تنوع ژنتیکی و 

ی همچنین شناسایی اختلافات ژنتیکی احتمال

 بین دو جمعیت بهاره و پاییزه کسب شود.

 

 هاروش و مواد

 اولیه و اتدر این بررسی، پس از مطالع

رودخانه شیرود به  برداری،تعیین محل نمونه

گرد دریای دهانهای مهم عنوان یکی از زیستگاه

 شدانتخاب ( Caspiomyzon wagneriخزر )

 45درجه و  36عرض جغرافیایی این رودخانه در 

دقیقه  44درجه و  55طول جغرافیایی دقیقه و 
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واقع شده است )از غرب به حوزه آبریز چالکرود 

ده شه آبریز تنکابن محدود ضاز شرق به حو و

قطعه ماهی  67برداری، طی نمونه است(.

 طور دستی بربه گرد توسط تور سالیک و دهان

( به 95)مهر ماه  های پاییزروی پایه پل در فصل

( به تعداد 96بهار )اردیبهشت  قطعه و 30تعداد 

گرم از بافت  5تا  3سپس  .دش قطعه صید 37

نرم باله پشتی و دمی آن توسط قیچی جدا شد 

زمایشگاه آدرصد به  96و بعد از تثبیت در اتانول 

ژنتیک دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی 

 .شدساری منتقل 

DNA وش استات آمونیوم ژنومی به ر

های به میکروتیوبدر این روش  شد.استخراج 

 درصد، SDS 20 میکرولیتر 50 حاوی نمونه،

میکرولیتر  5همراه  به STE میکرولیتر 500

 به هانمونه از آن، پس .افزوده شد K پروتئاز

 درجه 58ماری در دمای ساعت در بن 16مدت 

 160سپس  قرار داده شدند. گرادسانتی

ها به آندرصد  10مونیوم آاستات  میکرولیتر

 دادن روی شیکر پس از قرارشد و اضافه 

(Vortex Rs )ساعت 1مدت  به، اختریان، ایران 

دقیقه  5 مدتبه  (دور در دقیقه 90سرعت  با)

، R 5810)سانتریفوژ دور در دقیقه  13000 در

Eppendorf )میکرولیتر از  500 به شد.، آلمان

اضافه  میکرولیتر ایزوپروپانول 500 فاز بالایی

، به DNAبه منظور رسوب دادن سپس  وشد 

دور در دقیقه  13000 دقیقه در 15مدت 

 .(McQuown et al., 2000) شدسانتریفوژ 

استخراج شده با روش  DNAکیفیت  کمیت و

( آلمان، Basic ،Eppendorf)اسپکتروفتومتری 

میکرولیتر  5مقدار  . به این ترتیب کهشد بررسی

DNA  و با قرار  شدآب مقطر مخلوط ژنومی با

میزان  و DNAدادن سل در دستگاه غلظت 

 و 260 هایدر طول موج آلودگی با جذب نوری

و مشاهده بررسی  شد.نانومتر محاسبه  280

بر روی ژل  DNAوضوح باندهای و شدت تیزی، 

نشان  آمیزی نیترات نقرهو رنگ درصد( 1آگارز )

 استاتهای استخراج شده به روش DNAداد که 

برای استفاده در  مناسبیاز کیفیت  آمونیوم

بودند  برخوردار PCRهای آزمایش

(Takeshima et al., 2005) در این مطالعه با .

ای طراحی آغازگرهای ریزماهواره ،توجه به منابع

گرد ژنومی ماهی دهان DNAبر اساس ترادف 

( صورت Lampetra fluviatilis)ای انهرودخ

 .(Gaigher et al., 2013) گرفت

 100و تکثیر ژن هدف،  PCRبرای انجام 

آغازگر پیکومول  10استخراجی،  DNAنانوگرم 

 Taqآنزیم  ،dNTP مولارمیلی 2/0همراه به 

 بافر ایران(، یکتا تجهیز آزما،؛ U/µL1) پلیمراز

PCR (X1و ) 2مولار میلی 6/1MgCl  استفاده
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 25شد که در نهایت حجم آن با آب مقطر به 

ثانیه  10از پس ها نمونهشد.  میکرولیتر رسانده

شدند  سانتریفوژدور در دقیقه  13000با سرعت 

در  ها ته نشین شود، سپستا محتویات لوله

( مریکا، آT100 ،BIO-RAD) ترمال سایکلر

به  PCRهای داده شده به گرفتند. برنامه قرار

چرخه ابتدایی  به این شرح بود:منظور تکثیر ژن 

 95در دمای  DNAسازی اولیه واسرشتشامل 

دقیقه، چرخه دوم  5گراد به مدت درجه سانتی

 شامل بار تکرار 30 ای و باسه مرحله

درجه  94در دمای  DNAسازی واسرشت

ثانیه، اتصال آغازگر به  30به مدت گراد سانتی

درجه  60تا  52دمایی رشته الگو در محدوده 

 72و مرحله بسط پلیمرازی در دمای گراد سانتی

ثانیه و مرحله  60به مدت گراد سانتیدرجه 

درجه  72نهایی در دمای  بسطشامل  پایانی

 .دقیقه 7 به مدتگراد سانتی

به روش الکتروفورز با ژل  PCRمحصول 

درصد مورد ارزیابی قرار گرفت  1آگاروز 

(Sambrook and Russell, 2006) . اندازه

با مقایسه با  PCRاز به دست آمده قطعات 

 Thermo Scientific GeneRuler نشانگر

50bs DNA Ladder  آکریل روی ژل پلیبه

,Sambrook and Russell) درصد 8آمید   

به آمیزی نیترات نقره و با روش رنگ (2006

برای  .(Bassam et al., 1991) دست آمد

و  PCRسنجش وزن ملکولی محصول 

آکریل آمید امتیازدهی باندهای تصاویر ژل پلی

 GelAnalyzer 2010 (Lazar and افزاراز نرم

Lazar, 2017)  آماری که تجزیه و تحلیل و

)تعداد  واقعی آلل  تعداد  محاسبه   ملشا

های واقعی مشاهده شده در هر جایگاه ژنی( آلل

کننده  های ایجاد)تعداد آلل و آلل موثر

هتروزیگوسیتی یکسان(، هتروزیگوسیتی 

یگوت در یک )نسبت افراد هتروز مشاهده شده

یگوسیتی مورد جایگاه ژنی به کل نمونه( و هتروز

اساس فراوانی  که باید بر)تعداد افرادی  انتظار

 -تعادل هاردی یگوت باشند(،آللی هتروز

(  به کمک آزمون مربع کای، H-Wواینبرگ )

)طرحی برای  و شباهت ژنتیکی فاصله ژنتیکی

 Neiبر اساس معیار  هابیان تفاوت بین جمعیت

شامل های تمایزهای ژنتیکی (، شاخص(1978)

Fst  وRst در یک تنوع ژنتیکی  )برآورد تمایز و

زیرجمعیت و مقایسه آن نسبت به اختلاف 

با   AMOVAبر اساس آزمون ژنتیکی کل

 Gene Alex افزار( از نرمدرصد 99احتمال 

version 6.51b2 استفاده شد (Peakall and 

Smouse, 2006). 
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 نتایج

ای بررسی ریزماهواره جفت آغازگر 10از 

جفت  4مورف )چند شکلی( و جفت پلی 6شده 

 1 جدول بود.لی( کش)تک آن مونومورف

های مختلف فراوانی آللی جایگاه هایداده

. تعداد آلل مشاهده دهدرا نشان میمورفیک پلی

نمونه مورد  67شده برای این جایگاه ژنی در 

 127-193آلل و دامنه اندازه آللی  8مطالعه 

و آرایش  PCRمحصول  1شکل  جفت باز بود.

گرد دریای خزر را با ماهی دهان DNAباندهای 

نمونه از  5متعلق به  LUN5استفاده از آغازگر 

آمید اکریلپلیجمعیت بهاره شیرود بر روی ژل 

جفت باز  127-193درصد با وزن مولکولی  8

محاسبه شد،  Gel Analyzerافزار که با نرم

 دهد.نشان می

بیشترین تعداد آللی در ماهیان مولد مهاجر 

اد آللی در بهاره مشاهده شد و کمترین تعد

ماهیان مولد مهاجر پاییزه که به ترتیب 

به تعداد  LP028و  LUN5های ژنی درجایگاه

آلل بود. 2و  4
 

 

در ماهی  مورفیکژنی پلیهایهای ژنتیکی برای جایگاهشاخص: مشخصات آغازگرها و میانگین 1جدول 

 گرد دریای خزردهان

 توالی آغازگر لوکوس ردیف
توالی 

 تکرار
TA 

(C°) 

تعداد 

 چرخه

محدوده 

 OH EH ON EN ( bp) آللی

1 Lun3 F: M13-CTTCCCACACCAGTCAG 

R: GGCAGAATCCTTGTATTGATG 
(GTT)11 52 30 210-150 776/0 634/0 5/3 850/2 

2 Lun5 F: M13-TTGCGATTTGGTTCTCAGTC 

R: CGATGTTGTTGACGAGTGTG 
(CCA)8 53 30 193-127 278/0 668/0 4 020/6 

3 LP028 F: M13-AGAACTCTGTGGACGTTCCG 

R: TCTCAAATGAGTTCTCAAAA 
(ATC)5 57 30 269-233 135/0 153/0 5/1 221/1 

4 LP039 F: M13-CACTTCCAACAAAGCCAGT 

R: TATTTCAGCCACTTGGGCAT 
(AC)6 56 30 179-161 087/0 114/0 5/2 258/2 

5 LP045 F: M13-GAGGTGTTTCGCGTGCTAT 

R: AAGGAGAGAGGAGGTTTCGG 
(GTT)6 56 30 191-185 306/0 343/0 2 167/3 

6 LP09 F: M13-ACTCCCACGTGCAAAATTC 

R: AGGCATCACTCCTAACGACG 
(TG)7 60 30 216-170 266/0 480/0 3 042/2 

TA :؛دمای اتصال OH : میانگین هتروزیگوسیتی مشاهده شده؛EH :؛ میانگین هتروزیگوسیتی مورد انتظارON :های تعداد آلل

 .های موثرتعدد آلل: EN؛ شده مشاهده
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 LUN5گرد دریای خزر با استفاده از آغازگر ماهی دهان DNAو آرایش باندهای  PCR: محصول 1شکل 

جفت  127-193درصد با وزن مولکولی  8آمید اکریلپلینمونه از جمعیت بهاره شیرود بر روی ژل  5متعلق به 

دهد. نشانگر مولکولی محاسبه شده است و وزن مولکولی باندها را نشان می Gel Analyzerافزار باز که با نرم

است. Thermo Scientific GeneRuler 50bs DNA Ladderمورد استفاده 

 

در این پژوهش مقدار متوسط آلل مشاهده 

بود که میانگین آلل  917/2±260/0شده 

های مولد مهاجر مشاهده شده مربوط به نمونه

و میانگین آلل مشاهده  167/3±307/0بهاره 

های مهاجر پاییزه رودخانه شده مربوط به نمونه

 بود. 667/2±422/0شیرود 

میانگین آلل واقعی و موثر در ماهیان مولد 

و در ماهیان  06/2و  16/3مهاجر بهاره به ترتیب 

بود. در  88/1و  66/2مهاجر پاییزه به ترتیب 

بررسی انجام شده میانگین هتروزیگوسیتی 

مورف مشاهده شده در بین شش جایگاه ژنی پلی

در ماهیان مولد مهاجر بهاره و پاییزه به ترتیب 

میانگین و  239/0±101/0و  110/0±374/0

هتروزیگوسیتی مورد انتظار در ماهیان مولد 

 434/0±093/0مهاجر بهاره و پاییزه به ترتیب 

و میانگین هتروزیگوسیتی  363/0±116/0و 

 محاسبه شد. 306/0مشاهده شده 

( H-Wواینبرگ ) -در بررسی تعادل هاردی

مربع کای نشان داده شد  آزمونکمک به که 

در  LP09و  LP039 ،LUN5های ژنی جایگاه

 های ژنیماهیان مولد مهاجر پاییزه و جایگاه

LP045 ،LUN5  وLUN3  در ماهیان مولد

؛ P<05/0مهاجر بهاره خارج از تعادل بودند )

(.2 جدول
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 مورفیک در ماهیای پلیجایگاه ژنی ریزماهواره 6واینبرگ در  -تعادل هاردی: 2جدول 

 دریای خزر گرددهان

 یدارمعنی ( Pاحتمال ) آزمون مربع کای درجه آزادی لوکوس جمعیت

 LUN3 3 107/3 375/0 ns شیرود پاییزه

LUN5 6 305/24 000/0 *** 

LP09 3 736/47 000/0 *** 

LP028 1 524/0 469/0 ns 

LP039 1 468/6 011/0 * 

LP045 3 523/0 914/0 ns 

 *** LUN3 6 844/52 000/0 شیرود بهاره

LUN5 6 713/55 000/0 *** 

LP09 3 816/2 421/0 ns 

LP028 1 524/0 469/0 ns 

LP039 3 121/0 989/0 ns 

LP045 3 011/23 000/0 *** 

 .(P<001/0) درصد 001/0داری با احتمال خطای معنی :*** ؛(P<05/0) درصد 5 داری با احتمال خطای: معنی*

ns : درصد معنی 5اختلاف با احتمال خطای بیشتر از( 05/0دار نیست<P). 

 

که  دادنشان  Fstدست آمده از به نتایج 

 های مولد مهاجر بهاره وبین نمونه Fstمیزان 

. بود 501/1 با میزان جریان ژنی 153/0پاییزه 

که بر  بود 200/0دست آمده به  Rstمیزان 

درصد  99با احتمال   AMOVAاساس آزمون

های مولد مهاجر پاییزه رودخانه بین نمونه

های مولد مهاجر بهاره اختلاف نمونه شیرود با

 .(3جدول )داشت داری معنی

( فاصله ژنتیکی  1978) Neiاساس معیار  بر

های بهاره و پاییزه و شباهت ژنتیکی بین نمونه

. بود 878/0 و 130/0ترتیب به رودخانه شیرود 

 

 

 

 



 [45] 1399(، 3)8 زیان:فیزیولوژی و بیوتکنولوژی آب     ریزماهواره روش با خزر دریای گرددهان جمعیت ساختار ژنتیکی بررسی

 

 گردماهی دهاندست آمده از دو جمعیت بهاره و پاییزه ه ب Rstو  Fstمیزان  :3جدول 

  های ژنیرودخانه شیرود بر اساس جایگاهدریای خزر در 

 شیرود پاییزه شیرود بهاره جمعیت

 153/0( 501/1) 000/0 شیرود بهاره

 000/0 200/0 شیرود پاییزه

اساس آزمون  بررا  Rstو عدد داخل پرانتز جریان ژنی و اعداد زیر ماتریکس مقدار  Fstعدد بالای ماتریکس میزان 

AMOVA دهد.نشان می 

 

 بحث

جداسازی و تکثیر در این پژوهش به منظور 

جفت  10گرد دریای خزر از ژن مورد نظر دهان

گرد آغازگر ریزماهواره طراحی شده برای دهان

ای استفاده شد و از آنجایی که رودخانه

توانند مناطق مشابهی نشانگرهای ریزماهواره می

از  کنندهای همان جنس تکثیر را در سایر گونه

 .شداین آغازگرها استفاده 

 گرد دریایبه جمعیت اندک دهانبا توجه 

 های مرتبط با آن وخزر و محدود بودن زیستگاه

های موجود به منظور دسترسی به دشواری

قطعه نمونه  67های بیشتر در کل تعداد نمونه

گرد دریای خزر از رودخانه شیرود ماهی دهان

آوری و مورد بررسی قرار استان مازندران جمع

دار ج آماری و معنیگرفت که با توجه به نتای

دیگر مانند  تمطالعامقایسه با  بودن آن در

ای رودخانهگرد بررسی ساختار ژنتیکی دهان

Lampetra fluviatilis (32 و دهان )گرد قطعه

قطعه( که  35) Lampetra planeriجویباری 

 ,.Gaigher et al) در لوویر فرانسه  انجام گرفت

رسد که مینظر ه و ب نیست، قابل قبول (2013

آوری شده متناسب با تعداد نمونه جمع

 .استهای ژنتیکی وهشژپیشنهادی برای پ

در این پژوهش مقدار متوسط آلل مشاهده 

که میانگین آلل مشاهده  بود 260/0±917/2

 های مولد مهاجر بهارهشده مربوط به نمونه

میانگین آلل مشاهده شده  و 307/0±167/3

پاییزه رودخانه  های مهاجرمربوط به نمونه

 .بود 667/2±422/0 شیرود

در این  متوسط تعداد آلل مشاهده شده

 از مقدار اعلام شده  کمتر( 917/2)پژوهش 

( برای 2000) Avise و Dewoodyتوسط 

که این اختلاف بود ( 3/11ماهیان رودکوچ )

 مانندمختلف محیطی عوامل تواند مرتبط با می

دهی(، شدت )آب تفاوت درجه حرارت، دبی

جریان آب و جریانات دریایی متفاوت در بین 
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مختلف سال و کاهش  هایزیستگاه در فصل

شدید جمعیت به ویژه به حداقل رسیدن 

ها ریزی به رودخانهمولدینی که برای تخم

باشد که باعث محدود شدن  کنند،مهاجرت می

  .جریان ژنی و کاهش تنوع آللی شده است

یگوسیتی ان هتروزتعداد آلل بیشتر و میز

. استبالاتر نشانه مناسب بودن ساختار ژنتیکی 

 Acipenser)های برونتوان به ازونمی

stellatus ) مهاجر در رودخانه ولگا که شرایط

، ی دیگر داردهازیستگاهنسبت به  تری رامناسب

 (Ivanov and Velasenko, 2001) کرداشاره 

تداوم  بهبود شرایط زیستگاهی،به دنبال آن و 

 خواهد داشت.همراه به تکثیر طبیعی را 

Gaigher ( با بررسی 2013همکاران ) و

( Lampetra fluviatilis) ایگرد رودخانهدهان

( در Lampetra planeri) گرد جویباریو دهان

 10با استفاده از  های لوویر و ایر فرانسهرودخانه

متوسط تعداد  روش ریزماهواره،به جفت آغازگر 

به  2/3و  4/3آلل مشاهده شده را به ترتیب 

محاسبه شده  که کمتر از مقدار دست آوردند

 .بود( 3/11) کوچبرای ماهیان رود

یگوسیتی شاخصی برای ارزیابی تنوع هتروز

یگوسیتی مشاهده است. مقدار هتروز ژنتیکی

های مولد مهاجر بهاره ( در نمونه374/0شده )

های مولد مهاجر رودخانه شیرود نسبت به نمونه

نشانه بالا بودن تنوع و باید ( را 239/0) پاییزه

مناسب بودن ساختار این جمعیت نسبت به 

جمعیت مهاجر پاییزه دانست که علت آن را 

ثر آن توان به بالا بودن اندازه جمعیت مومی

فرصت مناسب  نسبت به جمعیت مهاجر پاییزه،

ماهه یا کمی بیشتر( برای  3)بازه زمانی  و کافی

طبیعی مولدین مهاجر، وضعیت بهتر این  تکثیر

دبی  مانندزیستگاه به لحاظ عوامل محیطی 

رودخانه نسبت به فصل پاییز و حفاظت از این 

)زمستان   مولدین مهاجرت  زمان  در  زیستگاه 

یزان پایین مو  هار( مرتبط دانستو ب

( در 239/0یگوسیتی مشاهده شده )هتروز

های مهاجر پاییز رودخانه شیرود نسبت به نمونه

( را به عواملی 374/0) های مهاجر بهارهنمونه

عدم حفاظت از این زیستگاه در زمان مانند 

برداری بهینه از عدم بهره مهاجرت مولدین،

فرصت محدود و ناکافی )بازه  منابع شیلاتی،

روزه( برای تکثیر طبیعی مولدین  20زمانی 

)برداشت  انسانی  های فعالیت انجام  مهاجر، 

ماسه از دهانه مصب( در زمان مهاجرت  شن و

ها فعالیت این  از  ناشی  های استرس مولدین، 

ریزی و صید غیرقانونی صیادان در زمان تخم

 ;Coad, 2016) توان مرتبط دانستمحلی می

Nazari et al., 2017.) 
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Dewoody و Avise  2000در سال 

یگوسیتی مشاهده شده را میانگین مقدار هتروز

ماهیان آب شیرین  ،79/0در ماهیان دریایی 

و ماهیان رودکوچ رقمی بینابین ماهیان  46/0

در  گزارش کردند. (68/0)دریایی و آب شیرین 

 مشاهدههتروزیگوسیتی پژوهش حاضر میانگین 

کمتر از مقدار اعلام شده برای  306/0شده 

که علل آن را به بود  (68/0)ماهیان رود کوچ 

 واسطه افزایش فشار صید،به های ژنتیکی تنگناه

برداری از افراد اندازه کوچک جمعیت، نمونه

خویشاوند یک گله، تخریب زیستگاهای طبیعی 

، ندهاو آب بایجاد سدها  ریزی، احداث پل،تخم

 Fish) عدم ساخت مسیر مهاجرت ماهیان

Way،تغییرات شدید اقلیمی  ( بر روی سدها

یک سال  همچون خشکسالی )و ترسالی در

لایروبی و برداشت  ها،آلودگی رودخانه اخیر(،

ها مرتبط دانست شن و ماسه از زیستگاه

(Nazari and Abdoli, 2010). 

ها واینبرگ ثبات فراوانی آلل -قانون هاردی

 کند.بینی میی مختلف پیشهارا در بین نسل

عدم  وجود جمعیت بزرگ با آمیزش تصادفی،

فقدان فشار جهش و  عدم انتخاب، مهاجرت،

است قراری تعادل موثر  میوز معمولی در بر

(Hallerman, 2003).  مشاهده انحراف از

درصد  95سطح  واینبرگ در -تعادل هاردی

(05/0>P) توان احتمالا به در این پژوهش را می

آمیزی، فراوانی افراد هموزیگوت نسبت داد. درون

جمعیت موثر کوچک و نامساوی بودن مولدین 

 ،(Garcia De Leon et al., 1997) نر و ماده

مشاهده شده هتروزیگوسیتی پایین بودن میزان 

مورد انتظار در هتروزیگوسیتی به میزان 

 -های ژنی که انحراف از تعادل هاردیجایگاه

های شود ناشی از وجود آللواینبرگ دیده می

 (McFarlane and Docker, 2009)است  نول

 استای معمول در ماهیان که پدیده

(Schedina et al., 2014) ناکافی بودن .

ها، رانش ژنتیکی، و جهش محلی در نمونه

توان از دلایل ای را میهای ریز ماهوارهجایگاه

 واینبرگ اعلام کرد. -دیگر عدم تعادل هاردی

طور معمول در به  Rst و Fstهای از شاخص

توصیف تمایز ژنتیکی در سطوح مختلف ساختار 

 Balloux and) شودمیژنتیکی استفاده 

Lugon‐Moulin, 2002) .اساس آزمون  بر

AMOVA  میزانFst  وRst  مربوط به

های مهاجر پاییزه رودخانه شیرود با نمونه

رودخانه به ترتیب این های مهاجر بهاره نمونه

اساس نظریه جدایی  که بربود  200/0و  153/0

تمایز بین دو جمعیت  Dork (2005) جمعیتی

با بررسی ( 2008)همکارانش  و Linبود.  بالا

 گرد اقیانوس آرامساختار ژنتیکی دهان
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Lampetra tridentata  میزان تمایز ژنتیکی

(Fst)  محاسبه  106/0را( 001/0کردندP<) .

بیانگر  انگرددهاناین جمعیت  تمایز بالا بین دو

های مهاجر مولد بین نمونه درجریان ژنی پایین 

که منجر به تکامل مستقل از است دو زیستگاه 

 . (Matthaeis et al., 2000)شود همدیگر می

دست به  Fstو  Rstدر این پژوهش میزان 

 های مورددرصد در جمعیت 1آمده در سطح 

. (P<01/0) دار بودلاف معنیمطالعه دارای اخت

 توان پیشنهاد کرد که به احتمال زیادبنابراین می

دو جمعیت از نظر ژنتیکی متمایز از یکدیگر 

واگرایی در پاسخ به یک به طور کلی، باشند. 

محیطی در دوره طولانی مدت شرایط زیست

مسیر مهاجرت، تولیدمثل و زیستگاه شکل 

جدایی  .(Hilborn et al., 2006) گیردمی

بهترین  در  مرتبط  های جمعیت در  ژنتیکی 

طول  در  مناسب  منافع  با  مهاجرت   زمان

 ,.Waples  et  al)  است ارتباط  در  زمان 

های زمان مهاجرت به سادگی الگوی .(2004

به کند را منعکس می پفنوتیپلاستیسیتی 

در اندازه  تغییرات فصلی باعث تغییرطوری که 

 ,.Maitland et al) دشومهاجر می هایگونه

های مهاجر با گونهبه طوری که . (1994

دلیل شدت جریان پایین  بهتر های کوچکاندازه

در فصل پاییز نسبت به بهار که میزان جریان آب 

 دبی)میزان جریان  رسدبه حدود نصف می

 8/3-5/3های مهر و آبان رودخانه شیرود در ماه

های فروردین و اردیبهشت و در ماهمتر بر ثانیه 

( (Nazari et al., 2017) متر بر ثانیه 6/6-8/6

و با دوره فتوپریودی متفاوت، شروع به مهاجرت 

پیک مهاجرت دو ساعت بعد از غروب  .کنندمی

پس از  و بیش از دوسوم مهاجرتاست خورشید 

 ,.Abdoli et al) گیردتاریکی هوا صورت می

 گرد دریاییدر مورد دهان که (2017

Petromyzon marinus (Kelso and 

Gardner, 2000) گرد اقیانوس آرام نیز و دهان

. (Moser et al., 2002) به اثبات رسیده است

روی زمان  محیطی برزیست عواملاثرات 

های کلی با محدودیتبه طور مهاجرت 

است. به طوری که آبزی در ارتباط فیزیولوژیکی 

شدید آب باعث مصرف بالای انرژی  جریان

 گرد بههای دهانه در بسیاری از گونهشود کمی

 .(Quintella et al., 2004)اثبات رسیده است 

Ahmadi  وجود دو ( 2011)و همکاران

گرد جمعیت تولیدمثلی بهاره و پاییزه را در دهان

. در کردنددریای خزر در رودخانه شیرود گزارش 

دو جمعیت بهاره و پاییزه قطر صفحه دهانی که 

برای مکش در مسیر مهاجرت مورد استفاده قرار 

با شدت  کهدارد  دار، اختلاف معنیگیردمی

 Kuszewski) استتباط جریانات آبی در ار
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and Witkowski, 1995)داری . اختلاف معنی

و جدایی  (Beamish, 1980) شناسیریخت

در مورد  (Beamish, 1986) ژنتیکی

 گرد اقیانوس آرام نیزهای گونه دهانجمعیت

که احتمالا به واسطه وفاداری است  گزارش شده

 . استزادگاه 

ماتریس شباهت و فاصله ژنتیکی برای 

توصیف تمایز ژنتیکی ساختارهای جمعیتی 

بر اساس نظریه  گیرد.مورد استفاده قرار می

Thorpe ( و 1994و همکاران )Shaklee و 

 ,Nei( میزان فاصله ژنتیکی )1982همکاران )

طور میانگین به ( برای جدایی جمعیت را 1978

کردند  خصمش (03/0-61/0 )دامنه 3/0

(Shaklee et al., 1982). که فاصله  از آنجای

ژنتیکی مشاهده شده در این بررسی در این 

دامنه جدایی جمعیتی قرار دارد نشان دهنده 

 .استتمایز ژنتیکی 

های تمایز از شاخص به دست آمدهنتایج 

و جریانی ژنی پایین نشان  (Rstو  Fst) ژنتیکی

که دو جمعیت متفاوت از نظر ژنتیکی  دهدمی

با وجود  در رودخانه مورد مطالعه وجود دارد.

این گونه توانسته تنوع  ،شرایط سخت و دشوار

که برای حفظ ذخایر  کندژنتیکی خود را حفظ 

 .ژنتیکی لازم است اقدامات ضروری صورت گیرد

از طرفی ریزماهواره ابزار مناسب و توانمندی 

در بررسی ساختار ژنتیکی این گونه محسوب 

با توجه به تشخیص دو جمعیت مجزا  .شودمی

د که اختلافات این گونه در شوپیشنهاد می

از نظر شرایط دیگر های مهاجرتی زیستگا

 ریزی،تخمتولیدمثل، زمان ، شناختیزیست

ها، ریزی و محل زیست آموسیتمحل دقیق تخم

محیطی عوامل مانند تغذیه و عوامل اکولوژیکی 

پژوهش قرار  و زیستگاه و غیره مورد بررسی

گیرد.
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Abstract  

The genetic diversity of Caspian lamprey, (Caspiomyzon wagneri) was studied 

using microsatellite technique in Shiroud River. 67 caudal and dorsal fin samples 

were collected from spawned Caspiomyzon wagneri caught from Shiroud River in 

autumn 2015 and spring 2016 seasons. Genomic DNA was extracted using 

ammonium acetate method and polymerase chain reactions (PCR) were conducted 

using 10 paired microsatellite primers. The quantity and quality of DNA were 

assessed using spectrophotometry and a horizontal electrophoresis in 1% agarose gel 

methods and were stained using silver nitrate method. The results showed that it was 

produced six polymorphic and four monomorphic loci. The average real and effective 

number of alleles in autumn migrant were 2.66 and 1.88 and 3.16 and 2.06 in spring 

migrant. The mean observed and expected heterozygosity in autumn migrant were 

calculated 0.239±0.101 and 0.363±0.116 and 0.374±0/110 and 0/434±0/093 in spring 

migrant, respectively. More loci were out of Hardy-Weinberg equilibrium (P<0.05). 

Based on the analysis of molecular variance, Fst and Rst were 0.153 and 0.200 that 

showed significant differences (P<0.01). This study gave evidence of the presence of 

two separated populations in studied river that should be considered in restructuring 

reserves. 
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