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 تنوع و تمايز ژنتيكي ماهي كيلكاي معمولي خزري 
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  1391فروردين :ذيرشپتاريخ                   1391مهر :تاريخ دريافت

   چكيده
بهار و تابستان از حوضه جنوبي بهار و تابستان از حوضه جنوبي بهار و تابستان از حوضه جنوبي بهار و تابستان از حوضه جنوبي ل ل ل ل وووو، در فص، در فص، در فص، در فص))))Clupeonella cultriventris((((ونه ماهي بالغ كيلكاي معمولي خزري ونه ماهي بالغ كيلكاي معمولي خزري ونه ماهي بالغ كيلكاي معمولي خزري ونه ماهي بالغ كيلكاي معمولي خزري نمنمنمنم    120120120120تعداد تعداد تعداد تعداد 

    DNAروي روي روي روي جفت پرايمر ميكروستلايت طراحي شده براي شگ ماهيان جفت پرايمر ميكروستلايت طراحي شده براي شگ ماهيان جفت پرايمر ميكروستلايت طراحي شده براي شگ ماهيان جفت پرايمر ميكروستلايت طراحي شده براي شگ ماهيان     11115از از از از . . . . آوري گرديدآوري گرديدآوري گرديدآوري گرديد    جمعجمعجمعجمع) ) ) ) بندر انزلي و بابلسربندر انزلي و بابلسربندر انزلي و بابلسربندر انزلي و بابلسر((((درياي خزر درياي خزر درياي خزر درياي خزر 

 و و و و     FST،،،،RSTهايهايهايهاي    ، هتروزيگوسيتي مشاهده شده و قابل انتظار، شاخص، هتروزيگوسيتي مشاهده شده و قابل انتظار، شاخص، هتروزيگوسيتي مشاهده شده و قابل انتظار، شاخص، هتروزيگوسيتي مشاهده شده و قابل انتظار، شاخصلليلليلليلليآآآآواني واني واني واني سپس فراسپس فراسپس فراسپس فرا. . . . ژنومي ماهي كيلكا استفاده گرديدژنومي ماهي كيلكا استفاده گرديدژنومي ماهي كيلكا استفاده گرديدژنومي ماهي كيلكا استفاده گرديد

FISپنج جفت از پرايمرها جايگاههاي چند شكلي توليد كردند كه از آنها براي آناليز تنوع ژنتيكي ماهيان بالغ كيلكاي پنج جفت از پرايمرها جايگاههاي چند شكلي توليد كردند كه از آنها براي آناليز تنوع ژنتيكي ماهيان بالغ كيلكاي پنج جفت از پرايمرها جايگاههاي چند شكلي توليد كردند كه از آنها براي آناليز تنوع ژنتيكي ماهيان بالغ كيلكاي پنج جفت از پرايمرها جايگاههاي چند شكلي توليد كردند كه از آنها براي آناليز تنوع ژنتيكي ماهيان بالغ كيلكاي . . . . محاسبه شدمحاسبه شدمحاسبه شدمحاسبه شد

تمامي مناطق و فصول تمامي مناطق و فصول تمامي مناطق و فصول تمامي مناطق و فصول . . . . بودبودبودبود    ))))Ne====5/9999    ها،ها،ها،ها،جايگاهجايگاهجايگاهجايگاهلل در لل در لل در لل در آآآآ    22222222تا تا تا تا     5للي للي للي للي آآآآدامنه دامنه دامنه دامنه ((((    1111/13131313ها ها ها ها     جايگاهجايگاهجايگاهجايگاهدر در در در للي للي للي للي آآآآ    ميانگينميانگينميانگينميانگين. . . . معمولي استفاده گرديدمعمولي استفاده گرديدمعمولي استفاده گرديدمعمولي استفاده گرديد

. . . . بدست آمدبدست آمدبدست آمدبدست آمد    877877877877/0000و و و و     348348348348/0000ترتيب ترتيب ترتيب ترتيب ببببميانگين هترزيگوسيتي مشاهده شده و قابل انتظار ميانگين هترزيگوسيتي مشاهده شده و قابل انتظار ميانگين هترزيگوسيتي مشاهده شده و قابل انتظار ميانگين هترزيگوسيتي مشاهده شده و قابل انتظار . . . . اختصاصي بودنداختصاصي بودنداختصاصي بودنداختصاصي بودندللهاي للهاي للهاي للهاي آآآآبرداري داراي برداري داراي برداري داراي برداري داراي     نمونهنمونهنمونهنمونه

و جريان ژني و جريان ژني و جريان ژني و جريان ژني     FST،،،،RSTهاي هاي هاي هاي     در بررسي شاخصدر بررسي شاخصدر بررسي شاخصدر بررسي شاخص    AMOVAاساس تست اساس تست اساس تست اساس تست بربربربر. . . . ددددانحراف از تعادل هاردي وينبرگ در بيشتر موارد ديده شانحراف از تعادل هاردي وينبرگ در بيشتر موارد ديده شانحراف از تعادل هاردي وينبرگ در بيشتر موارد ديده شانحراف از تعادل هاردي وينبرگ در بيشتر موارد ديده ش

تنوع تنوع تنوع تنوع خصوص خصوص خصوص خصوص در در در در     اوليه اياوليه اياوليه اياوليه ايمطالعه حاضر، اطلاعات مطالعه حاضر، اطلاعات مطالعه حاضر، اطلاعات مطالعه حاضر، اطلاعات . . . . باشدباشدباشدباشد    هاي مجزا ميهاي مجزا ميهاي مجزا ميهاي مجزا مي    نشان از وجود جمعيتنشان از وجود جمعيتنشان از وجود جمعيتنشان از وجود جمعيت    ،،،،هاهاهاها    و همچنين فاصله ژنتيكي بين جمعيتو همچنين فاصله ژنتيكي بين جمعيتو همچنين فاصله ژنتيكي بين جمعيتو همچنين فاصله ژنتيكي بين جمعيت

        ....دهددهددهددهد    لف درياي خزر نشان ميلف درياي خزر نشان ميلف درياي خزر نشان ميلف درياي خزر نشان ميمختمختمختمخت    دو منطقهدو منطقهدو منطقهدو منطقههاي ماهي كيلكاي معمولي در فصول و هاي ماهي كيلكاي معمولي در فصول و هاي ماهي كيلكاي معمولي در فصول و هاي ماهي كيلكاي معمولي در فصول و     و تمايز ژنتيكي در جمعيتو تمايز ژنتيكي در جمعيتو تمايز ژنتيكي در جمعيتو تمايز ژنتيكي در جمعيت

        
 شگ ماهيان ،ميكروستلايت، ژنتيك جمعيت :كلمات كليدي
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مقدمه   
امروزه، ذخاير كيلكا ماهيان درياي خزر به ميزان 

رويه، افزايش آلودگي، ورود مهاجم  بر اثر صيد بيمحسوسي 

كاهش دار به درياي خزر و تغييرات محيطي اين دريا  شانه

هاي  آگاهي از ويژگي). Velikova et al., 2012( اند يافته

ساختار جمعيت ماهي كيلكاي معمولي موجب درك بهتر اثرات 

عوامل تهديد كننده آن است و بينش جديدي در مورد نگهداري 

  . دهد كيلكا ماهيان ارائه ميخاير ذمد آكارو مديريت 

طور كلي ماهيان پلاژيك غالبا تمايز ژنتيكي كمي در ب

دهند كه ناشي از نبودن مناطق مختلف جغرافيايي نشان مي

هاي موانع فيزيكي و مبادله ژنتيكي بالا و همچنين ويژگي

پلانكتونيك  مانند اندازه بزرگ جمعيت و دوره زندگيبيولوژيك 

 ,.Liu et al., 2006; Zhan et al(در مراحل اوليه زندگي است 

در ميان ماركرهاي مولكولي، ماركرهاي ميكروستلايت ). 2009

هاي شناسايي ساختار جمعيت در ماهيان يكي از بهترين روش

اند، زيرا آنها به فراواني در طول ژنوم پراكنده. باشندپلاژيك مي

راحتي با دهند و بوح بالايي از پلي مورفيسم را نشان ميسط

همچنين ). Sekar et al., 2009(شوند تكثير مي  PCRواكنش

از ماركرهاي ميكروستلايت طراحي شده براي يك گونه، مي 

هاي نزديك و خويشاوند، اغلب با موفقيت  توان در گونه مي

   ). Chistiakov et al., 2005( استفاده كرد

روي خانواده شگ ماهيان با مولكولي زيادي  مطالعات يشتر،پ

استفاده از ماركرهاي ميكروستلايت انجام شده است كه از جمله 

 ,.Shaw et al(توان به ماهي هرينگ اقيانوس اطلس  آنها مي

1999; McPherson et al., 2001( ساردين ،)Gonzalez & 

Zardoya, 2007(،  ساردين اقيانوس آرام)Pereyra et al.,  

 ,Miller et al.,  2001( ، هرينگ اقيانوس آرام)2004

Semenova et al., 2012 ( شاد آمريكايي  و)Julian & 

Barton, 2007 (با استفاده از مطالعه حاضر،  .اشاره نمود

به بررسي ساختار ژنتيكي ماهي جايگاههاي ميكروستلايتي 

مختلف  فصولحوضه جنوبي درياي خزر در كيلكاي معمولي 

عنوان يك فاكتور مهم در تركيب فصل، بآنجاييكه  از .پردازد مي

؛ اين )Maes et al., 2004( است خانواده شگ ماهيانجمعيت 

هاي  فرضيات در نظر گرفته شد كه اين ماهي داراي جمعيت

هر يك للي آمختلف در فصول متفاوت است و فراواني ژنوتيپي و 

برداري از دو فصل  نمونه. ها با يكديگر متفاوت است از جمعيت

هاي  ف در بندر انزلي و بابلسر انجام شده تا وجود جمعيتمختل

ها با استفاده از ماركرهاي  احتمالي و تمايز ژنتيكي بين جمعيت

ميكروستلايت شناسايي شود و ضرورت اعمال مديريتي متفاوت 

  .بر ذخاير اين گونه در درياي خزر بررسي گردد

  

   كارمواد و روش 
و ) N, 49° 17′ E ′29 °37(نمونه برداري از بندر انزلي 

در دو فصل بهار و تابستان و ) N,  52°39′ E ′42°36(بابلسر 

، از قسمت باله ي )نمونه 120در مجموع (نمونه  30در هر فصل 

سپس نمونه ها در الكل . دمي ماهي كيلكاي معمولي انجام گرفت

فيكس گرديد و در نهايت به آزمايشگاه ژنتيك انتقال  درصد 96

ي  گراد، تا شروع مرحلهدرجه سانتي -80يافت و در فريزر 

ي دمي از بافت باله DNAاستخراج . استخراج نگهداري شدند

شركت روچ آلمان ،كد (كيت  با استفاده ازماهي كيلكاي معمولي 

به منظور بررسي كميت و . انجام گرديد )11796828001

استخراج شده از روش هاي اسپكتروفتومتري و  DNAكيفيت 

  .شداستفاده  درصد1الكتروفورز ژل آگارز 

 15كيلكاي معمولي از ماهي براي بررسي تنوع ژنتيكي 

   Alosaده براي جنسهايجفت پرايمر ميكرو ستلايت طراحي ش

  Julian؛ AsaC051, 059, 249, 334(شامل پرايمرهاي 

&Barton, 2007( ،Clupea   شامل پرايمرهاي)Cpa6, 8, 

؛   2001و همكاران،  Miller؛ 125 ,134 ,120 ,107 ,104 ,100

1235,1014، McPherson et al.  2001(  و ساردين

)SAR1.12, Gonzalez & Zardoya, 2007a(  گرديداستفاده 

  ). 1جدول (

 :ميكروليتر شامل 25اي پليمراز در حجم  واكنش زنجيره

dNTPs ،2/0  ميكروليتر؛   4/0تا  2/0ميلي مولار ؛ پرايمر

DNA ،200  نانوگرم؛ تگDNA 4/0هات استارت پلي مراز – 

يلي م 5/2 – 5/4؛ كلريد منيزيم x  1بافر  PCRواحد،  3/0

 pH مولار، آب مقطر ديونيزه براي رساندن به حجم مورد نظر در

شرايط چرخه دمايي و مشخصات داده شده به . انجام گرفت 7/8

ترتيب مراز باي پلي دستگاه ترموسايكلر براي واكنش زنجيره

 2ثانيه تا  45درجه سانتيگراد از  94–95مرحله جدا سازي 

 درجه 59تا  5/51ا به هدف از دقيقه، مرحله اتصال پرايمره

 - 72دقيقه، مرحله بسط پرايمر  2ثانيه تا  40سانتيگراد به مدت 

 چرخه 38تا  35دقيقه و  2ثانيه تا  45 درجه سانتيگراد، 70

 10روي ژل پلي اكريل آميد PCRمحصول . بهينه سازي گرديد

ره الكتروفورز شد و رنگ آميزي ژل با نيترات نق) ديونيزه(درصد 

  Uvitec نرم افزار از استفاده  با  ژلها  سپس تصوير . انجام گرفت
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 .مورد بررسي قرار گرفت 

و تعداد ) Na(للي آللي، تعداد آفراواني  :آناليز آماري شامل 

در جايگاههاي ميكروستلايتي، هتروزيگوسيتي ) Ne(للهاي موثر آ

و  FIS ،RSTمقادير ، (Ho)و مشاهده شده   (He)مورد انتظار

FST، براساس ماتريس شباهت و فاصله ژنتيكي  Nei  (1972) و 

Xتعادل هاردي وينبرگ براساس
درنرم  01/0درسطح احتمال ، 2

. انجام شد GeneAlex (Peakall & Smouse, 2006)افزار

 AMOVA )Analysis ofبر اساس تست  همچنين تمايز ژنتيكي

Molecular Variance ( للي آغني سازي و)Allelic Richment (

)AR ( با استفاده از نرم افزارArlequin 3.5 )Excoffier & 

Lischer, 2005 ( شبيه سازي در هر مورد  10000با استفاده از

  .نيز محاسبه گرديد

 و دامنه 5/9و  1/13لل واقعي و موثر بترتيب آميانگين تعداد 

 Cpa104للي در جايگاه آدامنه . لل بدست آمدآ 22تا  5للي از آ

= 8/27(لل آ 18تا  13از  Cpa6،  )AR= 5/25(لل آ 17تا  15از 

AR( ،Cpa8  لل آ 22تا  10از)1/20 =AR( ،Cpa125  تا  10از

و ) AR= 1/7(لل آ 7تا  5از  AcaC051، )AR= 5/21(لل آ 17

مشاهده گرديد ) بهار و تابستان(هاي بابلسر  كاهش آن در نمونه

لل آتعداد . لل اختصاصي يافت شدآ 23مجموعا ). 2جدول (

لل و  بهار و آ 4و  3هاي بهار و تابستان انزلي  اختصاصي در نمونه

از ديگر  للها در هيچ يكآلل بود كه اين آ 9و  7تابستان بابلسر 

  .برداري شناسايي نشد فصول و مناطق نمونه

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  AsaC051 با استفاده از پرايمر ماهي كيلكاي معمولي DNAوآرايش باند  PCRمحصول : 1 شكل

  

، شماره بانك ژني  و دماي اتصال به همراه تعداد چرخه در ماهي كيلكاي معمولي)جفت باز(اندازه باندي  نام جايگاه، توالي تكراري،: 1 ولدج
  

  

  

  

    

  

شماره بانك ژني توالي تكراري منبع اندازه باندي
)جفت باز(

  دماي اتصال و تعداد
  چرخه

 )سانتيگراددرجه (

 جايگاه

 (GATA)14 AF309801 291 -104 52 
/40 Cpa6 

(GACA)27 AF309804 216 -104 52 
/40 Cpa8 

Miller et al.(2001) (TG)54 AF309791 402 -312 5/51/40 Cpa104 
 (GA)32i(GT)26 AF309796 280 -216 59 

/40 Cpa125 
Julian &Barton, 2007 (GAAT)7(GTAT)13 EF014992 184 -156 54 

/40 AsaC051
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 نتايج

جايگاه مورد بررسي فقط پنج جايگاه  15در اين مطالعه از  

، Cpa4 ،Cpa8(تكثير شدند و پلي مورف بودند  PCRدر 

Cpa104، Cpa125 وAcaC051 .( در هنگام شمارش الگوي

ند ديده باندي در تمامي جايگاهها يكي و در برخي موارد دو با

للي آاندازه . )1شكل ( شد كه از خصوصيات الگوي ديپلوئيد است

در كل ). 1جدول (جفت باز بود   402تا  104بدست آمده از 

در نمونه هاي بهار انزلي . نمونه شناسايي شد 120در لل آ 133

و تابستان لل آ 35، بهار بابلسر للآ 32، تابستان انزلي للآ 35

جايگاه . شناسايي گرديد 05/0در فراواني بيشتر از لل آ 36لسر باب

AsaC051  367/0تا  067/0را از للي آبيشترين ميزان فراواني 

  .نشان داد

  

لل آ، تعداد )Na(للي آمونه، تعداد تنوع ژنتيكي جمعيت هاي مورد مطالعه ماهي كيلكاي معمولي خزري كه در آن تعداد ن :2جدول 

، انحراف از )FIs(، ضريب خويشاوندي )He(و قابل انتظار ) Ho(، هتروزيگوسيتي مشاهده شده )AR(للي آسازي  ، غني)Ne(موثر 

جايگاه  5در ) P >05/0* ؛     P >01/0** ؛    P >001/0*** ؛    nsدار نيست،  معني HW(وينبرگ -تعادل هاردي

  . ت نشان داده شده استميكروستلاي
  بابلسر انزلي  
 ميانگين تابستان بهار تابستان بهار 

  30 30 30 30 جايگاه/تعداد نمونه 
Cpa6      
Na (Ne) )4/12 (18 )1/10(16 )7/9(14 )7/9(13 2/15 
Ho (He) )919/0(267/0 )901/0(400/0 )897/0(9/0 )897/0(967/0 )904/0(633/0 
AR 18 16 14 13 8/27 
Fis (SignifHW) 710/0 *** 556/0 *** 003/0- * 077/0-* 299/0 
Cpa8      
Na (Ne) )65/11(16 )8/17(22 )2/7(10 )89/9(13 2/15 
Ho (He) )913/0(2/0 )944/0(2/0 )826/0(7/0  )899/0(9/0  )904/0(5/0  
AR 16 22 10 13 1/20 
Fis(SignifHW) 781/0*** 788/0*** 188/0 *  001/0- ns  447/0  
Cpa104        
Na (Ne) )6/11(17 )2/10(16 )7/12(15  )3/12(17  2/16  
Ho (He) )914/0(133/0 )902/0(067/0 )922/0(200/0 )919/0(167/0 )914/0(142/0 
AR 17 16 15 17 5/25 
Fis (SignifHW) 854/0*** 926/0*** 783/0*** 819/0*** 845/0 
Cpa125         
Na (Ne) )7/7(10 )5/13(17 )5/6(11  )045/9(14  13  
Ho (He) )871/0(067/0 )926/0(200/0 )848/0(467/0  )889/0(367/0  )884/0(275/0  
AR 10 17 11 14 5/21 
Fis (SignifHW) 923/0*** 784/0*** 450/0***  588/0***  689/0  
AsaC051         
Na (Ne) )2/4(5 )5(6 )7/4(6  )4(7  6  
Ho (He) )762/0(0 )800/0(0 )79/0(300/0  )752/0(467/0  )776/0(192/0  
AR 5 6 6 7 1/7 
Fis (SignifHW) 1*** 1*** 621/0***  380/0*  753/0  

  لليآتعداد كل       
 32 35 )05/0 >فراواني ( 

35 36  

  
 ميانگين

Na (Ne) )5/9(2/13 )3/11(4/15 )2/8(2/11  )9(8/12  )5/9(1/13 
Ho (He) )876/0(133/0 )895/0(173/0 )864/0(513/0  )871/0(573/0  )877/0(348/0  

Fis 854/0 811/0 408/0  341/0  )1/0±(607/0 

 

ها از صفر تا در تمامي جايگاه Hoدر اين بررسي دامنه 

با  944/0تا  752/0از   Heو دامنه  348/0با ميانگين  967/0

، عدد صفر در Hoكمترين مقدار ). 2جدول (بود  877/0 ميانگين

بندر آوري شده از تابستان  هاي جمع در نمونه  Asac051جايگاه

 Cpa6در جايگاه  967/0انزلي بدست آمد و بيشترين مقدار 

. باشد آوري شده از تابستان بابلسر مي هاي جمع ط به نمونهمربو

مربوط به   Asac051 در جايگاه He ،752/0كمترين مقدار 

در جايگاه  944/0هاي تابستان بابلسر و بيشترين آن،  نمونه

Cpa8 در ). 2جدول (باشد  انزلي ميبندر هاي تابستان  در نمونه

ها خارج از جايگاههمه ) H-W(بررسي تعادل هاردي وينبرگ 
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هاي  در نمونه Cpa8 جايگاهفقط در ). ≥001/0P( تعادل بودند

در تمامي ). 2جدول (تابستان بابلسر انحراف از تعادل ديده نشد 

موارد انحراف از تعادل و كاهش هتروزيگوسيتي مشاهده شده 

ضريب آميزش خويشاوندي . نسبت به قابل انتظار بدست آمد

)FIS (اهاي ميكروستلايتي مثبت بود و دامنه آن در تمامي جايگ

با  Cpa104در جايگاه  845/0تا  Cpa6در جايگاه  299/0از 

 FISمقادير مثبت ). 2جدول (محاسبه گرديد  607/0ميانگين 

با  Cpa6جايگاه . نشان دهنده كاهش هتروزيگوسيتي است

بالاترين ميزان هتروزيگوسيتي را در تمامي  FISكمترين ميزان 

  .ها نشان دادجايگاه

و  036/0تا  019/0از  FSTدامنه للي آاساس فراواني بر

كه نشان  ،)3جدول (بدست آمد  02/13 تا 6/6جريان ژني 

 ,Balloux & Lugan(دهنده تمايز ژنتيكي كم مي باشد 

اساس تست و جريان ژني بر FST ،RSTميزان . )2002

AMOVA0/ 01(دار بود ، معني<P  (ن دهنده جدا شدن و نشا

بين جفت  RSTدر تمامي موارد ميزان . باشدها ميجمعيت

فاصله ژنتيكي دامنه . بدست آمد FSTها بالاتر از ميزان جمعيت

شباهت ژنتيكي دامنه و  701/0تا Nei )1972( ،430/0اساس بر

  ).4جدول (بدست آمد  843/0تا   355/0

  

  هاي شناسايي شده ماهي كيلكاي معمولي خزري در جمعيت) Nm( و جريان ژني) FST(شخاص تمايز  :3جدول 

  

   Fst    

 
 تابستان بابلسر بهار بابلسر انزليبندرتابستان   انزليبندر بهار نمونه ها

019/0 ---- انزليبندر بهار    033/0  035/0  

Nm  انزليبندر تابستان  02/13  ---- 035/0  036/0  

43/7 بهار بابلسر   93/6  ---- 03/0  

رتابستان بابلس   95/6 61/6 98/7 ---- 

 

 

 

  هاي شناسايي شده شباهت و فاصله ژنتيكي ماهي كيلكاي معمولي خزري در جمعيت :4جدول 

 

 فاصله ژنتيكي

  شباهت ژنتيكي 

 تابستان بابلسر بهار بابلسر انزليبندر تابستان   انزليبندر بهار  نمونه ها

701/0 ---- انزليبندر بهار   540/0  501/0  

 

انزلي بندر تابستان  355/0  ----  467/0  430/0  

616/0 بهار بابلسر  762/0  ---- 586/0  

69/0 تابستان بابلسر   843/0  534/0  ---- 

  

       بحث

 عنوان ابزاري مهم دراگرچه ماركرهاي ميكروستلايت ب 

باشد، كاربرد اطلاعات ژنتيك  پروري مي مديريت شيلات و آبزي

در  جمعيت در مديريت ماهي كيلكاي معمولي درياي خزر

مراحل اوليه است و اطلاعات كمي در مورد ساختار ژنتيك 

با. جمعيت و زير تقسيمات آن وجود دارد اهميت بالاي  وجود 

كنون پرايمر اختصاصي ميكروستلايت اين مطالعات متأسفانه تا

رو در اين بررسي از از اين. براي اين گونه طراحي نگرديده است

ي ماهي شاد آمريكايي و جفت پرايمر ميكروستلايت كه برا 15

ماهي هرينگ اقيانوس آرام، ماهي هرينگ اقيانوس اطلس و 

DNAساردين طراحي شده بود، بر روي  ژنومي ماهي كيلكاي  

اما از كل پرايمرهاي مورد استفاده فقط . معمولي استفاده گرديد

جفت آن در  5 PCR با وجود اينكه . تكثير شدند 

هايي با خويشاوندي نزديك  گونهتوان در  ها را مي ميكروستلايت

كه از جد مشتركي باشند در اكثر موارد با موفقيت استفاده كرد، 

يابد و  اما با افزايش فاصله فيلوژنتيكي ميزان موفقيت كاهش مي

علت آن قرار گرفتن بازهاي جانشين در مناطق پهلوگيري 
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 باشد مي هاست كه محل باند شدن با پرايمرها  ميكروستلايت

.(Cui et al., 2005) 

 تنوع مهم هاي هتروزيگوسيتي از شاخص و آلليتعداد 

هستند  محيطي در مواجه شدن با تغييرات ها ژنتيك جمعيت

)2008 (Frankham,  براي توانايي و رقابت مانند هايي ويژگي و 

سازد  تعيين مي را طبيعي هايزيستگاه موجود در بقاي يك

)Hakansson & Jensen, 2005.(  ماهي للي آدامنه در مقايسه

مانند هاي خانواده شگ ماهيان  كيلكاي معمولي با ديگر گونه

 ,.Shaw et al، للآ 41تا  18(ماهي هرينگ اقيانوس اطلس 

  ,.Pereyra et al، للآ 24تا  4(، ساردين اقيانوس آرام )1999

 ,Gonzalez & Zardoya،للآ 45تا  22(، ساردين )2004

 4/15و ميانگين لل آ 32تا  8(و ماهي شاد آمريكايي ) 2007

للي آ، در مطالعه حاضر، دامنه )Julian & Barton, 2007،للآ

بدست آمد كه در دامنه ) 4/14(للي آو ميانگين ) للآ 22تا  5(

اما در اين مطالعه . شگ ماهيان قرار دارد هاي ساير گونهللي آ

زياد با للهاي آوجود  .با فراواني پايين ديده شدلل آتعداد زيادي 

دهنده تنگناهاي ژنتيكي يا اثرات آميزش  فراواني پايين نشان

ممكن است علت ). Alarcon et al., 2004(خويشاوندي است 

رويه و صدمه  از صيد بي آن، استرس وارده به جمعيت ناشي

هاي جوان كيلكا، ظهور و گسترش جمعيت  خوردن به جمعيت

باشد كه ذخاير اين ماهيان را به شدت كاهش داده داران  شانه

  ). 1386؛ غفارزاده و هنربخش، 1380اسماعيلي ساري، ( است

هتروزيگوسيتي شاخصي براي ارزيابي تنوع ژنتيكي است و 

ها دارد زيرا تامين  ساختار جمعيت گونهاهميت زيادي در مطالعه 

عنوان پاسخي به سازش پذيري كننده طيف وسيعي از ژنوتيپ ب

در شرايط متغير محيطي است و بسياري از خصوصيات مهم 

، باروري و مقاومت در برابر بيماري تحت تاثير اقتصادي مثل رشد

 در مقايسه ميزان). Beardmore et al., 1997(آن است 

هتروزيگوسيتي دو منطقه، ميزان آن در بابلسر بالاتر از انزلي بود 

ويژه پايين، در ساختار جمعيت ب تنوع ژنتيكي نسبتاٌ). 2جدول (

دهنده تخريب ذخاير اين ماهي  هاي منطقه انزلي نشان در نمونه

نتايج بررسي حاضر بر روي ماهي كيلكاي معمولي نشان  .باشد

تروزيگوسيتي مشاهده شده دهد كه ميانگين ه مي

براي ) 79/0±26/0(كمتر از مقدار اعلام شده ) 067/0±348/0(

 DeWoody(ماهيان دريايي در مطالعات ساير محققين  است 

& Avis , 2000 .(  

در مقايسه ميزان هتروزيگوسيتي ماهي كيلكاي معمولي با 

يانوس مانند ماهي هرينگ اقهاي خانواده شگ ماهيان  ديگر گونه

، ساردين اقيانوس )Shaw et al.  1999، 98/0تا  65/0(اطلس 

تا  522/0؛ Pereyra et al.,  2004، 967/0تا  667/0(آرام 

903/0 ،McPherson et al., 2001( هرينگ اقيانوس آرام ،

 772/0(، ساردين )Miller et al.,  2001، 1تا  46/0(

،Gonzalez & Zardoya, 2007 ( و ماهي شاد آمريكايي

ميزان ، )Julian & Barton, 2007، 903/0تا  552/0(

كاهش . تر است هتروزيگوسيتي در مطالعه حاضر پايين

هتروزيگوسيتي مشاهده شده نسبت به هتروزيگوسيتي قابل 

دهنده   انتظار و ضريب آميزش خويشاوندي مثبت، همگي نشان

احتمالا  . و كاهش تنوع ژنتيكي است وجود تنگناي ژنتيكي

دار  رويه و حمله شانه تنگناهاي ژنتيكي در اين گونه، صيد بي

و كاهش لل آاست، كه با گذشت زمان موجب كاهش مهاجم 

دار مهاجم درياي خزر به  شانه. شود هتروزيگوسيتي در ذخاير مي

جهت ميل شديد به تغذيه و توليد مثل بسيار سريع، رقيب اصلي 

در اين . گردد غذايي ماهيان پلاژيك پلانكتونخوار محسوب مي

داران  اي را با اين شانه ميان كيلكا ماهيان، بيشترين رقابت تغذيه

 با توجه به منبع غذايي مشترك بين اين دو گونه، كاهش. دارند

دار مهاجم به  شديد جمعيت كيلكا ماهيان پس از تهاجم شانه

از طرفي ). 1386غفارزاده و هنر بخش، (خزر مشاهده شده است 

، آمادگي براي بيماري و ساير فاكتورهاي كاهش تنوع ژنتيكي

و در صورت ) Shen & Gong, 2004(انتخابي را افزايش داده 

ارد كه شاهد كاهش تداوم وضع موجود اين احتمال وجود د

البته .  شديد در اندازه جمعيت اين گونه در آينده نزديك بود

برداري از افراد خويشاوند،  كاهش هتروزيگوسيتي به علت نمونه

تواند  هاي نول نيز مي للآو وجود ) 4اثر وهلند(ها  تركيب جمعيت

  .  باشد

 روي ماهي كيلكاي معمولي، هر دو فصلدر بررسي حاضر 

 - ها خارج از تعادل هارديجايگاهبرداري تقريبا همه  نمونه

تواند ناشي وجود  اي مي چنين نتيجه ).≥001/0P( وينبرگ بودند

پذيرد و بروز  نمي صورت آنها در پهلوگيري نول باشد كهللهاي آ

آن در توارث ميكروستلايت در شگ ماهيان تاييد شده است 

)Julian & Barton, 2007; Gonzalez & Zardoya, 2007;  

 Miller et al., 2001; Pereyra et al., 2004 .( در بررسي

ها و استفاده از  و اختلاط جمعيترسد، مهاجرت  حاضر به نظر مي

اختصاصي مهمترين عاملي است كه سبب پرايمرهاي غير

  .وينبرگ برقرار نباشد –گردد تعادل هاردي  مي

                                                 
 Wahlund effect

 
 
٤
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درجه . دهنده درجه تمايز ژنتيكي است نشان FSTشاخص 

. هاست جداكننده جمعيت) هتروزيگوسيتي ~(تمايز ژنتيكي كل 

دهنده تمايز  نشانللي آساس فراواني ابر FSTدر اين بررسي دامنه 

اساس بر). Balloux & Lugan, 2002(باشد  ژنتيكي كم مي

بين مناطق و فصول  RSTو  FSTميزان  AMOVAتست 

رسد كه  رو به نظر مياز اين). >01/0P(دار بود  برداري معني نمونه

هاي مختلف ژنتيكي در فصول مختلف در مناطق  جمعيت

به علت پلي مورفيسم FST پايين بودن مقدار . برداري دارد نهنمو

ها و مهاجرت اين ماهي در  در ميكروستلايت) ناشي از جهش(بالا 

را  FSTطور موثري ميزان مناطق مختلف درياي خزر است كه ب

به طور كلي  ).Balloux & Lugan, 2002(دهند  كاهش مي

كند و  ها جلوگيري مي يتمهاجرت زياد از جدايي ژنتيكي جمع

و قابليت پراكنش همبستگي منفي  FSTدر ماهيان بين مقدار 

طبق اين فرضيه و وجود استعداد ). Waples, 1987(وجود دارد 

پراكنش بالا كه احتمالا ناشي از نبود موانع فيزيكي يا اكولوژيكي 

براي اين ماهيان است و همچنين ارتباط زياد در هنگام مهاجرت 

ها، موجب تمايز ژنتيكي پايين  در زير جمعيت) ان ژني بالاجري(

، )1982(و همكاران  Shaklee. هاي اين گونه است در جمعيت

Thrope   وSol-Cave )1994 ( ميزان فاصله ژنتيكي)Nei, 

دامنه آن از ( 3/0طور ميانگين ها را ب براي جدايي جمعيت) 1972

اند كه با فاصله ژنتيكي مشاهده شده در  ذكر كرده )61/0تا  03/0

دهنده تمايز  و نشان) 843/0تا  355/0(اين بررسي مطابقت دارد 

  .هاي مشاهده شده است ژنتيكي بين جمعيت

متفاوت  آبزيان درياي خزر، تحت تاثير فاكتورهاي اكولوژيك

از  و غلظت مواد غذايي درجه حرارت، شوري، نور. قرار دارند

اكتورهايي هستند كه به صورت فصلي پراكنش آبزيان را در ف

هاي  تركيب گونه. دهند درياي خزر تحت تاثير قرار مي

. فيتوپلانكتوني و زئوپلانكتوني در فصول مختلف متفاوت است

اين احتمال وجود دارد كه جمعيت ماهيان تغذيه كننده از اين 

بررسي حاضر، . ها نيز در فصول مختلف، متفاوت باشدپلانكتون

هاي متمايز ژنتيكي ماهي  اي است بر وجود جمعيت مطالعه اوليه

 خزر كيلكاي معمولي در فصول و مناطق مختلف كه در درياي

دار در  معني RSTو  FSTاختصاصي، للهاي آوجود . كنند زيست مي

هاي شناسايي شده، تاييد كننده وجود  هر يك از جمعيت

كي متمايز در مناطق انزلي و بابلسر در فصول هاي ژنتي جمعيت

هاي ديگري از اين ماهي  احتمال دارد كه جمعيت.  مختلف است

در درياي خزر وجود داشته باشد كه نيازمند به مطالعه و بررسي 

در كيلكاي معمولي هاي گونه  كاهش جمعيت. بيشتري است

طول دهه اخير اهميت اقدامات حفاظتي در جهت بازسازي 

شناسايي ساختار ژنتيكي ماهي . سازد اير آن را روشن ميذخ

هاي  برنامه دتواند در صنعت شيلات و پيشبر كيلكاي معمولي مي

    .آن سودمند باشدخاير ذمديريتي آينده و حفاظت از 

  

  
  و قدردانيتشكر 

اين پژوهش در آزمايشگاه تحقيقات ژنتيك مولكولي دانشگاه 

از تمامي همكاران . تنكابن انجام پذيرفت آزاد اسلامي واحد

گرامي در آزمايشگاه ژنتيك از جمله آقاي مهندس اسكندري و 

  .گردد آقاي مهندس روايي تشكر و قدرداني مي
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Abstract  

A total of 120 samples of adult common Kilka fish (Clupeonella cultriventris) were collected during 

spring and summer from the southern coasts of Caspian Sea (Bandar Anzali and Babolsar). Fifteen 

sets of microsatellite primers were developed from Clupeidae being tested on genomic DNA of 

common Kilka. Allele frequency, observed and expected heterozygosity, FST, RST, FIS index were 

determined. Five primer sets as polymorphic loci were used to analyze the genetic variation in adults 

of the common Kilka population. Results revealed that average alleles per locus was 13.1 (range 5 to 

22 alleles per locus in regions, Ne=9.5). All sampled regions contained private alleles. Average 

observed and expected heterozygosity was 0.348 and 0.877, respectively. Deviations from Hardy-

Weinberg equilibrium were observed in most cases. FST, RST and gene flow estimates in AMOVA and 

the genetic distance between populations indicated that the genetic difference among the studied 

populations was pronounced. The data generated in this study provide primary information on the 

genetic variation and differentiation in populations of Caspian common Kilka.  
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