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Alburnoides(هاي ماهی خیاطه اي در جمعیتچندشکلی ریزماهواره eichwaldi(

هاي کبودوال  و سفیدرودرودخانه

گروه شیلات، دانشکده شیلات و محیط زیست، دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی :*لادن جهانگیري
49175-487: گرگان، صندوق پستی

ت، دانشکده شیلات و محیط زیست، دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی گرگان، گروه شیلا:علی شعبانی
49175-487: صندوق پستی

1394شهریور: تاریخ پذیرش1394اردیبهشت : تاریخ دریافت

چکیده
Alburnoides(ماهی خیاطه  eichwaldi (خوبی یاي خزر از فراوانی نسبتاًاي است که در حوضه جنوبی دریک گونه رودخانه

اي در زمینه تنوع ژنتیکی این گونه گونه مطالعهتاکنون هیچ. باشدهاي اروپا نزدیک به انقراض میباشد اما در بسیاري از آببرخوردار می
جایگاه 6یدرود از هاي کبودوال و سفمنظور بررسی ساختار ژنتیکی ماهی خیاطه در رودخانهدر این تحقیق به. صورت نگرفته است

ها در واینبرگ، نمونه-در بررسی تعادل هاردي. دست آمدبهFst020/0طبق نتایج حاصله، متوسط میزان . اي استفاده شدریزماهواره
رتیب در تشده و مورد انتظار بهو هتروزایگوسیتی مشاهده8-21ها در محدوده تعداد الل. ها انحراف از تعادل را نشان دادنداکثر جایگاه

گر این مطلب است که دست آمد که بیانبه) 887/0: میانگین (834/0-927/0و ) 853/0±06/0:میانگین (541/0-1دامنه 
چنین آنالیز واریانس مولکولی نشان داد که هم. باشندهاي مورد بررسی از غناي اللی و تنوع ژنتیکی قابل توجهی برخوردار میجمعیت

نتایج حاصل از بررسی فاصله . باشدها میشده مربوط به درون جمعیتها وجود داشته و بخش عمده تنوع مشاهدهیتتنوع پایینی بین جمع
. باشدهاي مورد بررسی میهاي ماهی خیاطه در رودخانهژنتیکی نیز حاکی از جدایی جمعیت

تنوع ژنتیکی، ریزماهواره، فاصله ژنتیکی، ماهی خیاطه:کلمات کلیدي

Ladan_jahangiri@yahoo.com: پست الکترونیکی نویسنده مسئول* 



هاي کبودوال  و سفیدرودهاي ماهی خیاطه رودخانهاي در جمعیتچندشکلی ریزماهوارهجهانگیري و شعبانی                    

114

همقدم
هاي یکی از خانواده) Cyprinidae(خانواده کپورماهیان 

گونه در چهار 2000مهم ماهیان هستند که با داشتن بیش از 
ماهی خیاطه . )Kirpichnikov ،1972(جهان پراکنش دارندقاره

1863Alburnoides eichwaldi(با نام علمی (De Filippi, یکی
اهمیت ماهی . باشدر ایران میهاي کپورماهیان موجود داز گونه

عنوان طعمه براي صید و از لحاظ بهخیاطه در شیلات، معمولاً
. )Bogtskaya ،1997(باشدداري در آکواریوم میتفریحی نگه

اندازه آن کوچک است، بنابراین ارزش صید ورزشی و اقتصادي 
هاي زیباي روي بدن داراي ارزش ندارد، اما با توجه به رنگ

ماهی )Abdoli ،2000( . Rothe)2008(باشدمیشناسیزیبایی
اي معرفی کرد و بیان نمود که به خیاطه را یک گونه رودخانه

چنین اروپا و همها درعلت فشارهاي وارده انسان به رودخانه
هاي گونهقرمزدر لیستگونهاینجمعیت،کوچککمیابی و اندازه

. حفاظت استدر معرض خطر قرار گرفته و به شدت تحت
تنوع ژنتیکی، قابلیت بقاي یک گونه و یا جمعیت را از 

کند، طریق ایجاد توانایی سازگاري با تغییرات محیطی فراهم می
مدت یک گونه ضروري بنابراین، تنوع ژنتیکی براي بقاي طولانی

طورکلی مدیریت تنوع به. )1996و همکاران، Bataillon(است
ت، نیازمند ارزیابی ساختار ژنتیکی و تفکیک ژنتیکی در موجودا

.)2009و همکاران، Pujolar(ذخایر گونه مورد نظر است
نشانخزردریايروي ماهیانبرگرفتهصورتمطالعات

زایی را دهنده این واقعیت است که بسیاري از ماهیان روند گونه
د چنان ادامه دارها همطی نموده و فرایند ایجاد جمعیت

ها و گونهخزري، زیر-هاي خزري و دریاي سیاهکه گونهطوريبه
اندهایی را در مناطق مختلف دریاي خزر تشکیل دادهجمعیت

)Rahmani ،2006( .Azizi و همکاران)در بررسی اثر )2011
سنجی ماهی خیاطه در رودخانه تجن سد بر تنوع و تمایز ریخت

هاي این ماهی تمایز جمعیتساري بیان کردند براي اطمینان از
تر نیاز به مطالعات مولکولی و به دست آوردن نتایج قطعی

در بررسی برخی )2011(همکارانوAhmadiچنینباشد، هممی
هاي خصوصیات ساختار جمعیت ماهی خیاطه در سرشاخه

اصلی رودخانه تالار استان مازندران بیان کردند که براي بررسی 

هاي نوین ژنتیکی استفاده معیتی، باید از روشتر جدایی جکامل
دنیا توجهآبزیان در اکثر نقاطاکنون کاهش ذخایرهم. نمود

هاي دقیق مولکولی جهت مدیریت را به اعمال روشمحققان
در . )2002و همکاران، Lin(ذخایر آبزیان جلب نموده است

با ها ها و جمعیتابتدا ارزیابی ساختار ذخایر، تشخیص گونه
گرفت، استفاده از صفات مورفومتریک و مریستیک صورت می

اما با توجه به حساسیت بالاي این صفات به تغییرات محیطی و 
چنین، و همماهیانسلامتگذاري بردر نشانهدستکاريمنفیآثار

هاي حاصل از آن، علم استفاده از محدود بودن تفسیر داده
RAPDها، آلوزایم و ارهچون ریزماهونشانگرهاي مولکولی، هم

و Verspoor(براي شناسایی ساختار ژنتیکی ذخایر توسعه یافت
Jordan ،1989(.اي در زمینه بررسی گونه مطالعهتاکنون هیچ

تحقیق سعی ایندر.استنگرفتهصورتخیاطهماهیژنتیکیتنوع
جایگاه ریزماهواره به بررسی ساختار ژنتیکی 6شد با استفاده از 

. هاي کبودوال و سفیدرود پرداخته شودخیاطه در رودخانهیماه

هاشمواد و رو
هاي کبودوال نمونه ماهی خیاطه از رودخانه54تعداد 

درجه 37(و سفیدرود ) درجه شرقی54درجه شمالی و 36(
صید گردید 1390در پاییز سال ) درجه شرقی49شمالی و 

گرم از 2-3حدود ). ودخانهنمونه از هر ر27طور متوسط به(
در DNAآوري و تا زمان استخراج باله پشتی هر ماهی جمع

، به روش DNAاستخراج . درصد قرار داده شد96الکل اتیلیک 
هاي DNA.)1996همکاران،وHillis(پذیرفتانجامکلروفرم- فنل

میکرولیتر آب مقطر استریل تا 100استخراجی پس از افزودن 
. داري شدندنگه-20فریزردرمربوطههايزمایشآانجامزمان

استخراجی، با استفاده از روش DNAکیفیت و کمیت 
درصد و اسپکتروفتومتر تعیین گردید1الکتروفورز با ژل آگارز 

)Sambrook ،جایگاه ژنی ریزماهواره6.)1989و همکاران
071LleA-،090LleC-،10Rser ،3Ca)Dubutهمکاران،و

2010(،2MFW17وMFW)Crooijmans،1997و همکاران (
براي هر یک از PCR. یافته انتخاب شدنداز مطالعات انتشار

ها آغازگرها انجام شد و بهترین دماي اتصال براي هر یک از آن
).1جدول(دست آمد به

کار برده شده در این مطالعههاي ژنی بهخصوصیات جایگاه:1جدول 
دماي اتصالتوالی پرایمر)جفت باز(وزن جایگاه ژنی
LleA-071444-312F:GTCTTAGATTGTGTAGCGGG

R:ACTTCAGTTACTAAGAGATTAGTGA50

LleC-090384-152F:TCAGACACAACTAACCGACC
R:GGCGCTGTCCAGAACTGA55

Rser10248-176F:TGCGTAATCGTGAAGCGGTG
R:GCCACTAAAGCGCAGAAGCC60

Ca3364-248F:GGACAGTGAGGGACGCAGAC
R:TCTAGCCCCCAAATTTTACGG58

MFW2236-180F:CACACCGGGCTACTGCAGAG
R:GTGCAGTGCAGGCAGTTTGC61

MFW17228-176F:CTCAACTACAGAGAAATTTCATC
R:GAAATGGTACATGACCTCAAG50
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نانوگرم 15مایکرولیتر شامل PCR،25واکنشحجم
DNA ،5/0مایکرومولار 400غازگر، مایکرومولار از هر آ

)X1(پلیمراز، بافرDNAالمللی تکنوکلئوتیدها، یک واحد بین
PCR،5/1مقطر استریل تا مولار کلریدمنیزیم و آبمیلی

3هاي حرارتی شامل چنین چرخههم. رسیدن به حجم بود
سازي واسرشته(درجه 94اي در دماي دقیقه3سیکل 1: سیکل

، )سازيواسرشته(ثانیه 30مدت رجه بهد94سیکل 35، )اولیه
30مدت به) 1جدول(درجه حرارت اتصال اختصاصی هر آغازگر 

سیکل 1، و )بسط(دقیقه 1مدت درجه به72و ) الحاق(ثانیه 
.عنوان مرحله بسط نهایی بوده بهقدقی3مدت اي بهدرجه72

درصد6آمیداکریلروي ژل پلیPCRمحصولات
و Bassam(ها با روش نیترات نقرهجداسازي و ژل) زهغیریونی(

. آمیزي شدندرنگ)1991همکاران، 
افزار ها، محاسبه طول قطعات با نرمپس از تهیه تصاویر ژل

0/6Gel pro analyzerها و هتروزایگوسیتی با ، بررسی تعداد الل
اف ، تست انحر)Smouse ،2006و Genealex)Peakallافزار نرم

و GenePop)Raymondافزار واینبرگ با نرم- از تعادل هاردي
Rousset ،1995(آمیزي ، تعیین شاخص درون)Fis (افزار با نرم
FSTAT)Goudet ،2001( و ترسیم درختUPGMA با

.انجام شد)1999و همکاران، PopGene)Yehافزار نرم

نتایج
دست به8-21امنه ها در دتعداد کل الل در سطح جایگاه

جایگاهو)8(ترینپایین10Rserجایگاهکهطوريبهآمد،
071LleA-متوسطتعداد.دادندنشانرااللتعداد)21(بالاترین

428/9و 13ترتیب شده و موثر در کبودوال بهمشاهدههايالل

دست آمد که از این نظر بین به579/10و 5/14و در سفیدرود 
مقادیر ). P<05/0(داري مشاهده نشد فاوت معنیدو رودخانه ت

ترتیب به) He(و مورد انتظار ) Ho(شده هتروزایگوسیتی مشاهده
834/0- 927/0و ) 853/0:متوسط(541/0-1در دامنه 

متوسط هتروزایگوسیتی مشاهده. قرار داشت) 887/0: متوسط(
براي 920/0و 786/0ترتیب ها نیز بهشده در سطح رودخانه

چنین بین هم). 2جدول (دست آمد بودوال و سفیدرود بهک
داري از نظر میزان مناطق مورد بررسی تفاوت معنی

شده و مورد انتظار، مشاهده نشد هتروزایگوسیتی مشاهده
)05/0>P .(12نمونه از 9واینبرگ، -در بررسی تعادل هاردي

داري طور معنیبه) منطقه2×جایگاه6(تست مورد بررسی
)05/0≤P (کار بردن انحراف از تعادل نشان دادند، اما پس از به

داري از نمونه انحراف معنی5ضریب تصحیح بونفرونی تنها 
)Fis(آمیزيمتوسط شاخص درون). P≥0083/0(تعادل داشتند 

در . را نشان دادند181/21و 036/0ترتیب بهژنیو جریان
کبودوال کسري در رودخانه3Ca، جایگاهFisبررسی شاخص 

پس از اعمال ضریب ) P≥002/0(داري هتروزایگوسیتی معنی
از نظر ). 2جدول (نشان داد FSTATافزار تصحیح توسط نرم

براساس آنالیز Rstو Fstتمایز بین مناطق میزان شاخص
دستبه166/0و02/0ترتیببه،)AMOVA(مولکولیواریانس

.آمد
از آنالیز واریانس مولکولی در حاصلFstبررسی نتایج 

درون ) %98(نشان داد که تنوع ژنتیکی بالایی %99سطح 
شکل (ها وجود دارد بین جمعیت) %2(ها و تنوع پایینی جمعیت

1.(

هاي ماهی خیاطهتنوع ژنتیکی شش جایگاه مورد مطالعه در جمعیت:2جدول 
LleA-071LleC-090Rser10Ca3MFW2MFW17

Na1513819914
Ne987/9724/7978/4838/15724/7316/10
Ho000/1929/0643/0321/0964/0857/0
He900/0871/0799/0937/0871/0903/0
Fis111/0-067/0-196/0657/0108/0-051/0

بود
ک

وال

pHwns***********ns
Na2120121699
Ne823/15736/13622/7019/12440/7831/6
Ho000/1000/1000/1760/0000/1760/0
He937/0927/0869/0917/0866/0854/0
Fis067/0-079/0-151/0-171/0155/0-110/0

رود
فید

س

pHw*****ns***
Na : ،تعداد اللNe : ،تعداد الل موثرHo :شده، هتروزایگوسیتی مشاهدهHe : ،هتروزایگوسیتی مورد انتظارFis :صورت پررنگ و زیردار بهمقادیر معنی(آمیزي ضریب درون-

)***P* ،01/0≤P** ،001/0≤P≥05/0داري، عدم معنی: ns(واینبرگ -تست احتمال هاردي: pHw، )دار مشخص هستندخط
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ه ژنی مورد استفادهدر سطح شش جایگا) Fst(و تمایز ) Nm(میزان جریان ژنی :3جدول 
میانگینLleA-071LleC-090Rser10Ca3MFW2MFW17جایگاه ژنی

Nm221/17380/8642/5104/27763/56976/11181/21
Fst014/0029/0042/0009/0004/0020/0020/0

Fstشده با معیار چگونگی توزیع تنوع ژنتیکی مشاهده: 1شکل 

Rstدر ) AMOVA(آنالیز واریانس مولکولی :4جدول 

dfSSMSEst. var.%StatValueProb

درصد1985/917985/917870/1517هابین جمعیت
Rst166/001/0درصد104326/8275570/79570/7983هادرون جمعیت

df)درجه آزادي( ،SS)مجموع مربعات( ،MS)انحراف میانگین مربع(،Prob)جایگزینی تصادفی999راف بعد از دار بودن انحمعنی(

میزان شباهت ژنتیکی Neiبراساس معیار فاصله ژنتیکی 
دست به382/0و مقدار فاصله ژنتیکی 682/0بین دو منطقه 

شده براساس مقدار فاصله ترسیمUPGMAدندروگرام . آمد
ر دو شاخه مجزا قرار ژنتیکی نیز نشان داد که این دو منطقه د

چنین نتایج نشان داد که نشانگر ریزماهواره از توانایی هم. دارند
بالایی براي نشان دادن میزان تنوع ژنتیکی در این ماهی 

.برخوردار است

بحث
در DNAتنوع ژنتیکی از تفاوت در توالی نوکلئوتیدهاي 

نشانگرهاي توان آن را توسط شود و میبین افراد حاصل می
تنوع ژنتیکی یکی از . )Utter ،1991(گیري کردژنتیکی اندازه

شده توسط سازمان حفاظت سه سطح تنوع زیستی پیشنهاد
و همکاران، Lucentini(جهانی براي برنامه حفظ ذخایر است

صورت ها نشانگرهاي ژنتیکی هستند که بهریزماهواره. )2009
هاي پرورشی و نهگسترده در مطالعات ژنتیک جمعیت گو

این . )2009و همکاران، Liu(شوندوحشی ماهیان استفاده می
که علاوه بر فراوانی بالا در طوريبه،نشانگرها ارزش بالایی دارند

ها بالاست شونده در آنژنوم تمام موجودات، تنوع قطعات تکرار
توان به نرخ بالاي جهش در این نشانگرها که علت آن را می

بارز بودن، هتروزایگوسیتی و دلیل همو از طرفی، بهنسبت داد 
، Cordesو Liu(دهدجهش را بهتر از سایر نشانگرها نشان می

متاسفانه اطلاعات راجع به تنوع ژنتیکی ماهی خیاطه . )2004
چنین این گونه فاقد باشد و هممحدود میدر سطح مولکولی

جایگاه ژنی در این بررسی از شش . جایگاه ژنی اختصاصی است
هتروزایگوسیتی . استفاده شد که همگی داراي چندشکلی بودند

ها از هاي مهم تنوع ژنتیکی جمعیتها جزو شاخصو تعداد الل
، Frankham(لحاظ رو به رو شدن با تغییرات محیطی هستند

یک موجود تواناییورقابتقابلیتچونهایی همو ویژگی)2008
وHakansson(سازدمیتعیینرابیعیهاي طبقا در زیستگاهبراي

Jensen،2005( . هتروزایگوسیتی در مطالعه ساختار جمعیت
هاياللناقلهتروزایگوتزیرا هر،ها ارزش بسیار داردگونه

. )Presa ،2009و Diz(دهنده تنوع استنشانکهبودهمتفاوتی
شدهمشاهدههتروزایگوسیتیها،در این بررسی متوسط تعداد الل

در.آمددستبه887/0و853/0، 75/13ترتیب انتظار بهموردو
شده در سطح هتروزایگوسیتی مشاهدهمیانگینبررسی،این

دست آمد، که نسبت به به853/0هاي مورد بررسی جمعیت
ترتیب به(شده در ماهیان آب شیرین و رودکوچ مقادیر مشاهده

میانگین . بالاتر است)Avis ،2000و Dewoody()68/0و 46/0
گزارش 9/19ها در هر جایگاه براي ماهیان آب شور تعداد الل

، این درحالی است که )Avis ،2000و Dewoody(است شده
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ها در شش جایگاه مورد استفاده در این میانگین تعداد الل
تحقیقات . به دست آمده است75/13تر و عدد بررسی پایین

ها نسبت اي اللی براي ارزیابی تنوع نمونهدهند که غننشان می
چنین بالا بودن غناي هم. تر استبه هتروزایگوسیتی مناسب

و Diz(دهنده بالا بودن اندازه جمعیت موثر استاللی، نشان
Presa ،2009(اي از تنگناي طورکلی، تعداد کم الل نشانهو به

لیل داست که در شرایط جمعیت وحشی، ممکن است بهژنتیکی
و Ha(جدا شدن جمعیت و یا کاهش شدید اندازه موثر باشد

دو رودخانه در در این بررسی جمعیت هر. )2009همکاران، 
. واینبرگ را نشان دادند- ها انحراف از تعادل هاردياکثر جایگاه

) P≥05/0(داري طور معنیتست مورد بررسی به12نمونه از 9
کار بردن ضریب تصحیح پس از بهاما دادند،نشانتعادلازانحراف

داري از تعادل داشتندنمونه انحراف معنی5بونفرونی تنها 
)0083/0≤P .(3جایگاهCa کسري هتروزایگوسیتی بالایی را

خوبی شناخته شناختی این کسري بهدلایل زیست. نشان داد
آمیزي، الل چون اثر وهلاند، دروننشده است و عوامل زیادي هم

جدا از دلایل . اندگزینی براي توضیح آن مطرح شدهپوچ و به
ها بیولوژیک معمول در ایجاد کسري هتروزایگوسیتی، ریزماهواره

. )Presa ،2009و Diz(طور خاص مستعد این پدیده هستند به
عنوان یک آنالیز آماري وسیله مناسبی آنالیز واریانس مولکولی به

تمایز ژنتیکی بین براي مشخص کردن ساختار جمعیت و میزان 
نتایج آنالیز . )2004و همکاران، Grassi(هاستجمعیت

نشان داد تنها دو درصد از تنوع Fstواریانس مولکولی براساس 
اللیفراوانینظرهاست و ازجمعیتشده مربوط به بینمشاهده

Fst. میان مناطق مشاهده نشد) P<05/0(داري معنیتفاوت

و براساس آنالیز واریانس ) 020/0(وانی دست آمده براساس فرابه
دهنده تمایز بسیار پایین پایین است که نشان) 020/0(مولکولی 

Fstمقادیر ) Wright)1987براساس معیار. هاستبین جمعیت

با . هاستدهنده تمایز پایین میان نمونهنشان0-05/0بین 
ستفاده از اطلاعات مزبور به اندازه اللی ا،Rstکه توجه به این

هاي بیولوژیک تواند دادهکند و وابسته به جهش نیست میمی
و Balloux(فراهم کندFstتري را نسبت به معیار مناسب

Moulin ،2002( .
هاي تمایز، نشانتنوع بین جمعیتی و شاخصبودنکم

و Pinera(هاستدهنده وجود جریان ژنی بالا در بین جمعیت
الاتر بودن تنوع درون جمعیتی نسبت به ب. )2007همکاران، 

هاي مختلف دهد که در بین جمعیتبین جمعیتی نشان می
.)Presa ،2009و Diz(ساختار ژنتیکی بارزي وجود ندارد 

که ) Thorp)1982شده توسط هاي عنوانطبق پیراسنجه
مقدار شباهت ژنتیکی را براساس سطوح فیلوژنی مختلف در 

هاي گونهبهکههاییان محاسبه کرد، براي جمعیتدارشاخه مهره
هاي گونهو در،80/0-90/0ژنتیکی بینشباهتدارند،تعلقمشابه

قرار دارد که مقدار 35/0-85/0هاي مشابه بین متعلق به جنس
هاي در محدوده گونه) 682/0(دست آمده در این بررسی به

ن بررسی حاکی از نتایج ای. هاي مشابه قرار داردمتعلق به جنس
در . هاي مورد بررسی استوجود جریان ژنی بالا بین رودخانه

بررسی مقادیر فاصله و شباهت ژنتیکی نیز فاصله ژنتیکی نسبتاً
در صورت عدم . پایینی بین مناطق مورد بررسی مشاهده شد
رفت ها انتظار میجریان ژنی و یا جریان ژنی اندك بین جمعیت

. ها ایجاد گردداي بین آنلاحظهتمایز ژنتیکی قابل م
رسد تنوع ژنتیکی نظر میبا توجه به نتایج این تحقیق، به

با وجود این، . مناطق مورد بررسی در حد قابل قبولی قرار دارد
شده و تقویت تنوع مشاهدهحفظدرخصوصتدابیريایجاد

رسد تا از دست رفتن تمایز ژنتیکی بین نظر میضروري به
در این خصوص . هاي مناطق مورد بررسی اتفاق نیفتدهنمون

ریزي طبیعی این گونه هاي تخمبهترین روش، احیاي محل
رویه انسان در ، زیرا دخالت بیباشدمیهایعنی رودخانه

ها در راستاي توسعه ایجاد سد بر روي رودخانه(ها رودخانه
ی در هاي تکثیر و پرورش ماهصنعت و کشاورزي، احداث کارگاه

رویه شن و ماسه از بستر و حاشیه حاشیه رودخانه، برداشت بی
اي هاي رودخانهناپذیري را به گونهصدمات جبران) رودخانه
هاي تر از گونهکه ماهی خیاطه کمجاییاز آن. سازدوارد می

درتربیشمطالعاتبهدیگر مورد مطالعه قرار گرفته است نیاز
. باشدی میجمعیت این ماهژنتیکزمینه

منابع
و . ؛ قلیچی،ا.دوست، ص؛ وطن.؛ وثوقی، ع.ا.احمدي، س.1

برخی خصوصیات ساختار جمعیت ماهی . 1390،.صیدانلو، ز
. هاي اصلی رودخانه تالار استان مازندرانخیاطه در سرشاخه

، 5دوره . مجله شیلات دانشگاه آزاد اسلامی واحد آزادشهر
.80تا 65، صفحات 2شماره 

شناسی جمعیت و تنوع ژنتیکی پویایی.1385،.نی، حرحما.2
هاي در رودخانهChalcaburnus chalcoidesکولی ماهی شاه

رساله دکتري، دانشگاه علوم کشاورزي . هراز، شیرود و گزافرود
.صفحه102. و منابع طبیعی گرگان

انتشارات .هاي داخلی ایرانماهیان آب.1378،.عبدلی، ا.3
.صفحه377.یات وحش ایران، تهرانطبیعت و حموزه

و . ؛ ستاري، م.؛ رحمانی، ح.ر.خلق، معزیزي، ف؛ خوش.4
بررسی اثر سد بر تنوع و تمایز ریخت.1389،.فر، حانوري

اولین همایش . سنجی ماهی خیاطه در رودخانه تجن ساري
.ملی علوم آبزیان، دانشگاه آزاد اسلامی واحد بوشهر

5. Balloux, F. and Moulin, N., 2002. The estimate of
population diffrention with microsatellite markers.
Molecular Ecology. Vol.11, pp: 155-165.

6. Bassam, B.J.; Caetano-Anolles, G. and Gresshoff,
G.M., 1991. Fast and sensitive silver staining of DNA in
polyacrylamide gels. Annual Biochemistry. Vol. 84, pp:
680-683.



هاي کبودوال  و سفیدرودهاي ماهی خیاطه رودخانهاي در جمعیتچندشکلی ریزماهوارهجهانگیري و شعبانی                    

118

7. Bataillon, T.M.; David, J.L. and Schoen, D.J., 1996.
Neutral genetic markers and conservation: simulated
germplasm collections. Genetics. Vol. 144, pp: 409-417.

8. Bogtskaya, N.G., 1997. Contribution of the knowledge
of lencicsine fishes of Asia Minor. Mittehlungen aus dem
Hamburghschen Zoologischen Museum und Institute.
Vol. 94, pp: 161-186.

9. Crooijmans, R.P.M.A.; Bierbooms, V.A.F.; Komen,
J.; Van der poal, J.J. and Groenen, M.A.M., 1997.
Microsatellite markers in common carp Cyprinus carpio
L. Animal genrtics. Vol. 28, pp: 129-134.

10. Dewoody, J.A. and Avise, J.C., 2000. Microsatellite
variation in marine, freshwater and anadromous fishes
compared with other animals. Fish biology. Vol. 56, pp:
461-473.

11. Diz, P.A. and Presa, P., 2009. The genetic diversity
pattern of Mytilus alloprovincialis in Galician Rías (NW
Iberian estuaries). Aquaculture. Vol. 287, pp: 278-285.

12. Dubut, V.; Sinama, M.; Martin, J.F.; Meglecz, E.;
Fernandez, J.; Chappaz, R.; Gilles, A. and Costedoat,
C., 2010. Cross-species amplification of 41
microsatellites in European Cyprinids: A tool for
evolutionary, population genetics and hybridization
studies. BMC Research Notes. Vol. 3, 135 p.

13. Frankham, R., 2008. Genetic adaptation to captivity in
species conservation programs. Molecular Ecology. Vol.
17, pp: 325-333.

14. Goudet, J., 2001. FSTAT, a program to estimate and test
gene diversities and fixation indices (version 2.9.3).
Retrieved from http://www2.unil.ch/popgen/
softwares/fstat.htm.

15. Grassi, F.; Imazio, S.; Gomarasca, S.; Citterio, S.;
Aina, R.; Sgorbati, S.; Sala, F.; Patrignani, G. and
Labra, M., 2004. Population structure and genetic
variation within Valeriana wallrothii Kreyer in relation
to different ecological locations. Plant Science. Vol. 166,
pp: 1437-1441.

16. Ha, H.P.; Nguyen, T.T.; Poompuang, S. and Na-
Nakorn, U., 2009. Microsatellites revealed no genetic
differentiation between hatchery and contemporary wild
populations of striped catfish, Pangasianodon
hypophthalmus (Sauvage 1878) in Vietnam.
Aquaculture. Vol. 291, pp: 154-160.

17. Hakansson, J. and Jensen, P., 2005. Behavioural and
morphological variation between captive populations of
red junglefowl (Gallus gallus) possible implications for
conservation. Biological Conservation. Vol.122, pp. 431-
439.

18. Hillis, D.M.; Mable, B.K.; Larson, A.; Davis, S.K. and
Zimmer, E.A., 1996. Nucleic Acids IV: sequencing and
cloning. In: Molecular systematics (eds. Hillis DM,
Mortiz C, Mable BK). pp: 321-384.

19. Lin, Y.S.; Poh, Y.P.; Lin, S.M. and Tzeng, C.S., 2002.
Molecular techniques to identify freshwater eels.
Zoological Studies. Vol. 41, pp: 421-430.

20. Liu, Z. and Cordes, J.F., 2004. DNA marker
technologies and their applications in aquaculture
genetics. Aquaculture. Vol. 238, pp: 1-37.

21. Liu, F.; Xia, J.H.; Bai, Z H.; Fu, J.J.; Li, J.L. and
Yue, G.H., 2009. High genetic diversity and substantial
population differentiation in grass carp
(Ctenopharyngodon idella) revealed by microsatellite
analysis. Aquaculture. Vol. 297, pp: 51-56.

22. Lucentini, L.; Palomba, A.; Lancioni, H.; Gigliarelli,
L.; Sgaravizzi, G.; Natali, M. and Panara, F., 2009.
Temporal changes and effective population size of an
Italian isolated and supportive-breeding managed
northern pike (Esox Lucius) population. Fisheries
Research. Vol. 96, pp: 139-147.

23. Kirpichnikov, V.S., 1972. Methods and effectiveness of
Rop-sha carp breeding. Russian Journal of Genetics. Vol.
8, No. 1, pp: 65-72.

24. Nei, M., 1972. Genetic distance between populations.
American Naturalist. Vol. 106, pp: 283- 92.

25. Peakall, R. and Smouse, P.E., 2006. GENALEX 6:
genetic analysis in Excel. Population genetic software for
teaching and research. Molecular Ecology Notes. Vol. 6,
pp: 288-295.

26. Pinera, J.A.; Blanco, G.; Vázquez, E. and Sánchez,
J.A., 2007. Genetic diversity of black spot seabream
(Pagellus bogaraveo) populations Spanish Coasts: a
preliminary study. Marin Biology. Vol. 151, pp: 2153-
2158.

27. Pujolar, J.M.; Deleo, G.A.; Ciccotti, E. and Zane, L.,
2009. Genetic composition of Atlantic and
Mediterranean of European eel Anguilla Anguilla based
on EST-linked microsatellite loci. Journal of Fish
Biology. Vol. 74, pp: 2034-2046.

28. Raymond, M. and Rousset, F., 1995. GENEPOP
(Version 1.3): Population genetic software for exact tests
and ecumenicisim. Heredity. Vol. 86, pp: 248-249.

29. Rothe, U., 2008. Der Shneider Alburnoides bipunctatus
(Bloch, 1782) erstmal in Brandenbug nachgewiesen.
Zoosystematics and Evolution. Vol. 78, No. 1, pp: 183-
185.

30. Sambrook, J.; Fritsch, E.F. and Maniatis, T., 1989.
Electrophoresis of RNA through gels containing
formaldehyde. In: Molecular cloning: A laboratory
manual. (eds. Ford N, Nolan C, Fregusen, M.). Cold
Spring Harbor Laboratory Press, New York. pp: 743-
745.

31. Thorp, J.P., 1982. The molecular clock hypothesis:
Biochemical evolution, genetic differentiation and
systematic. Annual Review of Ecology and Systematics.
Vol. 13, pp: 139-168.

32. Utter, F.M., 1991. Biochemical genetics and fishery
management: an historical perspective. Journal of Fish
Biology. Vol. 39, pp: 1-20.

33. Verspoor, E. and Jordan, W.C., 1989. Genetic
variation at the Me-2 locus in the Atlantic salmon within
and between rivers: evidence for its selective
maintenance. Fish Biology. Vol. 35, pp: 205-213.

34. Wright, S., 1987. Evolution and the genetics of
populationsvariability within and among natural
populations. University of Chicago Press, Chicago. Vol.
4.

35. Yeh, F.C.; Yang, R.C. and Boyle, T., 1999. POPGENE
version 1.3.1. Microsoft Window-bases Freeware for
population Genetic Analysis. Retrieved from:
www.uallberta.ca/fyeh/. University of Alberta and the
Centre for International Forestry Research.


