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 Introduction: Genetic diversity is one of the most important and essential characteristics of 

any population for its survival. The study of genetic diversity in different aquatic 

populations in order to protect, sustain and manage their reserves is of particular importance. 

Matherials & Methods: In order to study the genetic structure of Neogobius melanostomus, 

which is a native species of brackish water in Iran, 90 samples were collected from 

Gomishan wetland, Gorgan River and Gorgan Bay in Golestan province and evaluated using 

Seven microsatellite loci. All applied loci showed polymorphism.  

Results: The results showed that round goby has proper allelic diversity (mean number of 

alleles: 8.38) and heterozygosity (mean observed heterozygosity: 0.0762) in the studied 

areas. Of 21 loci-population tests, only 2 were in the Hardy-Weinberg equilibrium. Fst value 

as an indicator of genetic differentiation was 0.189. In this regard, the relatively high gene 

flow (283.7: Nm) could be considered as an important factor in the low genetic 

differentiation between the samples of the studied area. The observed gene flow is probably 

related to factors such as contamination, floods, and the species life history.  

Conclusion: molecular analysis of variance also showed that most of the observed diversity 

is within populations. The highest similarity was observed between the samples of Gorgan 

River and Gorgan Bay. 
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 مقاله پژوهشی   

 

 
 

سواحل   در ( Neogobius melanostomus)گرد بررسی تنوع ژنتیکی گاوماهی دم 

 استان گلستان با استفاده از نشانگرهای مولکولی ریزماهواره 
 

 

 

 

 ، حدیثه کشیری ، رقیه صفری*، علی شعبانی شیوا شیخ

 

 
 ایران ، گرگان،  دانشكده شیلات و محیط زیست، دانشگاه علوم كشاورزی و منابع طبیعی گرگان،  شیلاتگروه  

 

 چکیده   کلمات کلیدی 
 تنوع ژنتیکی

 گرد دم گاوماهی
 نشانگر مولکولی

 ریزماهواره 
   استان گلستان

 

ژنت  : مقدمه   مهم  یکی  یکیتنوع  است  ی بقا  یبرا  تیهر جمع  یهای ژگیو  ن ترییو ضرور  نیتر از  ژنت  . آن  تنوع   های تیدر جمع  یکیمطالعه 

 .برخوردار است ی اژهیو ت یها از اهمآن ریذخا ت یریو مد یداریمنظور حفاظت، پا به  انیمختلف آبز 

  باشد،یم رانیا شور آب  یبوم هایکه از گونه (Neogobius melanostomus) گردی گاوماهی دمکیساختار ژنت منظورتعیینبه : ها  مواد و روش 

 گاه یجاهفت    و با استفاده از  یآور  جمعگلستان    واقع در استانرود و خلیج گرگان    از مناطق تالاب گمیشان، گرگان  ماهی  قطعه  ۹٠  تعداد

 نشان دادند.  یشکلمورد استفاده چند هایگاهیقرار گرفت. تمام جا یابیارز مورد ایزماهوارهیر

  ی ت یگوسیهتروزا  نیانگی)م  یمناسب  یتیگوسی( و هتروزا٣٨/٨ الل:  تعداد   نیانگی)م  یالل  یاز غناگرد  گاوماهی دم  نشان داد که  ج ینتا  : نتایج 

  نبرگ یو-یتست در تعادل هارد  ۲تنها    ت، یجمع-یژن  گاهیجا  تست  ۲١از    برخوردار است.  ی( در مناطق مورد بررس٠/ ٠٧۶ مشاهده شده:

(  Nm:٧/ ۲٨٣شده ) مشاهده یبالا نسبتاً یژن ان یجر خصوص نیا  در دست آمد. هب ١٨۹/٠ یکیژنت زیتما عنوان شاخص به Fst زانیم قرار داشتند. 

مشاهده   ی ژن  انیجر  در نظر گرفت.   یمورد بررس  مناطق  هاینمونه  ن یدست آمده ب  ه ب  ن ییپا  یکیژنت  زیدر تما  مهمی  عامل  عنوانبه  توانیرا م

 باشد. گرد میگاوماهی دمی زندگ  خچهیو تار هالابیس ها،یآلودگ :چون همی مرتبط با عوامل تواندمیشده 

  زان یم نی بالاتر بوده و هاتیمشاهده شده مربوط به درون جمع نشان داد که بخش عمده تنوع زین یمولکول انسیوار زیآنال : گیری  نتیجه بحث و  

 مشاهده شد.گرگان رود با خلیج گرگان رود  مناطق هاینمونه نیشباهت ب
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 قدمه م
كننده وسعت تنوع ژنتيكي    مطالعه تغييرات در جوامع، مشخص        

  ی هاي ژگیو نترییضرور   و  نیتراز مهم يكی يكيژنت  تنوع(. 1) دباش مي

  های تيدر جمع  يكيژنت آن است. مطالعه تنوع  یبقا   یبرا  تيهر جمع

ها از  آن  ریذخا  تیریو مد  یدار یمنظور حفاظت، پا  به  انیمختلف آبز

اس  یا ژهیو  تياهم )برخوردار  كه  های  فعاليت  (. ۲ت  سبب  انساني 

ها، پيوند زدن ذخایر  اصلاح زیستگاه  :نظيرگردند  ميماهيان    مهاجرت

رویه،  بي  صيد   و نژادهای پرورشي ذخایر بومي، معرفي داخل  بومي بهغير

در   تغييراتي  یك جمعيتباعث  ژنتيكي  تنوع  مي  تنوع  عدم  گردند. 

مي بهژنتيكي  اثر  در  رفتن   تواند  بين  از  و  مدت  طولاني  گزیني 

ها  و یا جداسازی جمعيت  آميزش خویشاوندی دليل هتروزایگوسيتي به

های  زیرجمعيت در اصلي خطرات از .دجمعيت گرد یك بقای كاهش باعث

باشد كه منجر به ژنتيكي ميآميزش خویشاوندی و پيشامد    ماهيان،

به  ژن  تثبيت مقاومت  و  باروری  و  زیست  قابليت  رفتن  بين  از  و  ها 

های بومي را موجب  جمعيت  از بينگردد و در نهایت نيز  بيماری مي

عنوان    مجزایي از ماهيان به  های  گروهلذا بهتر آن است كه  ؛  گرددمي

  د نكنترل گرد  طور جداگانه  د و بهنگرفته شو  درنظرژنتيكي   ذخيره یك

و حفاظت    تیریمد  یبرا  يكيتنوع ژنت  ، یيایمنابع در  زمينه   در  (.1)

  ت يجمع  یحفظ سازگار  یبرا  یازينش ي پ  است و  ياتيحامری  ها  آن

در    يكيتنوع ژنت  (.٣شود )  يدر نظر گرفته م  يطيمح  طیشرا  رييبا تغ

  يعنوان بخش  ( بهتيافراد جمع انيم  ها و درتيجمع  نيها )ب  گونه نيب

ز تنوع  )نوكلئوت  جهينت  ،يستیاز  مختلف  سطوح  در  ژن،    د،يتفاوت 

  یديكل  جزئي  يكيتنوع ژنت (؛ درواقع  ۴)باشد  ميكروموزوم و ژنوم(  

و   يتكامل يشناس  ستیز یبرا يو اطلاعات مهم بوده  ي ستیتنوع ز در

اطلاعات    هيمنابع اول  DNA  يتوال  یها داده.  ددهيحفاظت را نشان م

شده  ذخيره  يالمللن يب یها  گاهیپا دربوده كه  يكيمربوط به تنوع ژنت

ممكن است منجر به    يكيكاهش تنوع ژنت  (.5شوند )يم  تیریو مد

با    تيجمع  یبرا  ژهیواحتمال انقراض، به  شی و افزا  تيكاهش بقا جمع

 Neogobiusگرد )گاوماهي دم (.٨،  ٧،  6)  شود  پرفشار  يطيمح  طیشرا

melanostomusهای  آبدر   كه  های مهم اكولوژیكي استگونه  از  ( یكي

شورلب   ن،یريش و    ی مركز   خشب  يبومو    (٩)  نموده  ستیز  شور 

  ی ها تيجمع  ،ماهي  این .باشد   ميو خزر   اهي س  هایایدرجمله از ا،ياوراس

و    اي رودخانه بزرگ اوراس  نیچند  ك،يبالت  یا یبزرگ در در  يبومريغ

آمر  یها  اچهیدر ا  يشمال  یكا ی بزرگ  ا  جادیرا  این    (.10)  ستكرده 

  رود، سفيد سو، گرگانقره  :دریای خزر و رودهای آن نظيربومي  ماهي  

گلستان   يتنكابن، پارک ملگميشان،   سنگر، تالاب  رود از دهانه تا سد

ماهيپراكنش    .باشد  مي جهان  این  نقاط  سایر  اقيانوس    مانند:  در 

باگ،  رودخانه های بالكان، خانهسياه، دریای مرمره، رود  اطلس، دریای

دریاچهرودخانه و  دنيپر،  ها  دنستر،  دانوب،  رود  تركيه،  مركزی  های 

  ؛ باشددون، رود كوبان، رود ساراتا، دریای آزو، رود اورال، رود ولگا مي

اكوسيستم  هم به  دریای    مانندهایي  چنين  آلب،  رود  ویستولا،  رود 

  ... و  بالتيك  دریای  استآرال،  شده  لحاظ  معرفي  از  ماهي  این   .

ویژه حاشيه    هبزرگ در بعضي كشورها ب دليل اندازه نسبتاً  اقتصادی به

برایغذای  و  بودهدریای آزوف، ارزش صيد تجاری   برخي    ي مناسب 

آذربایجان   كشور در  ماهي . اینماهيان استهای باارزش مثل تاسگونه

مي  ٨٨ تشكيل  را  گاوماهيان  صيد  سالدرصد  در  است،  های  داده 

تن صيد شده كه این ميزان،    50تا    ٣5اخير در شمال دریای خزر  

واژه   (. 11)  دهدقبل نشان ميهای    سالكاهش شدیدی را نسبت به  

و مفهوم آن،    دیمطرح گردJeffy   توسط  1٩٨5در سال    زماهوارهیر

كاربرد   يعلت اصل باشد.يژنوم موجودات م  شونده در كوتاه تكرار  يتوال

  یهاليتحل هیتجز و يكیولوژيمشكلات ب حل نشانگرها قدرت آن در  نیا

ریزماهواره   نشانگرهای ؛باشديم يك یاكولوژ مطالعات نيچن هم و يتيجمع

متعددی   مزایای  توارث همچراكه    بوده،دارای  از    بودهبارز    دارای  و 

تبعيت مي مندلي  به    علاوه  هبكنند؛  توارث ساده  ژنوم موجودات  در 

ها نيز در سطح ژنوم موجودات  شوند و پراكندگي آنفراواني یافت مي 

بالایي  چنين    هم  ؛باشندعالي یكنواخت مي . علاوه  داشتهچندشكلي 

آن توانایي  این  از  بر  استفاده  افراد، در صورت  ميان  ها در تشخيص 

ها، این تكنيك را در مطالعه جریان ژني و تعيين  تركيبي از جایگاه

انجام آزمایش  هویت بسيار توانمند ساخته است.   نشانگرهای  جهت 

وسيله واكنش    و به   داشتهنياز    DNAمقدار بسيار كمي  به   ماهوارهریز

ها آسان  امتيازدهي آن  علاوه هب؛  باشند مي  تكثيرزنجيری پليمراز قابل  

است   دقيق  نهایتو  در  گونه  و  نشانگرهای  از  استفاده  های  قابليت 

  یي هايالها تو زماهوارهیدر واقع ر (.1۲بسيار نزدیك دیگر وجود دارد )

بار در كنار    نیباشند كه چنديجفت باز( م   1-6)  يقطعه اصل  كیاز  

بلند و پشت سر هم   يتكرارها به اندازه كاف  نیاگر ا  اند.هم تكرار شده

  خواهند بود.   يخوب يكيژنت  یبالا نشانگرها  سميمورفيپل  علت  باشند، به

ها در هر  آلل  ادیباشند. تعداد زيم  یادیز  یا یمزا  یها دارا زماهوارهیر

  ی هر نشانگر  به  نشانگرها نسبت  نیكه ا  شود  يم  باعث زماهوارهیر  گاهیجا

داشته  تری    ( بيشPolymorphic information content)  PIC  ارزش

 ج ینشانگر راعنوان یك    به  ك ی  ، يكيژنت  رياخهای  در بررسيباشند و  

م مي.  شوند  يمحسوب  را  مولكولي  نشانگرهای  براساس  مزیت  توان 

 كی  به ارزش PIC  ( سنجيد.PIC) ها  مورفيك آنظرفيت اطلاعات پلي

  ی ها  كند و به تعداد آللياشاره م سميمورفيپل یيشناسا  جهت  نشانگر

فراوان  یيشناسا و  بستگ  آن  يشده  )  يها  توالي (.1٣دارد  در    تنوع 

DNA تاثير جهش    كه تحت  يیهاروش های خاص با تواند در مكان  مي

تا    1  كوچك )از  لييها ممكن است ختوالي  نیا.  ایجاد شود  ستندين

10  bpهای  توالي  نیا  دیيكل  ژگيیتر باشند، اما و  مقداری بزرگ  ا( ی
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متفاوت    لييتواند خمي  است كه تعداد تكرارها بين افراد  نیتكراری ا

( افزایه  نظر  نیا(.  1۴باشد  كه  دارد  تعداد    ای  شیوجود  در  كاهش 

رخ   سيیلغزش رونو ای بيينوترك لهيوس  هكپي شدن، ب تكرارها در طي

  ای هستند نقطه هاینه تنها مستقل از جهش ندهایفرآ نیا  دهد ومي

تكرارها در    ند. تنوع در تعداددهرخ مي  زين  تری  شيبلكه با سرعت ب

 نييم( bp 5000تا  100 تكرار شونده  )واحدهای تیلكوس ستلا نیا

تكرار  تیستلا یbp  100تا    5  شونده  )واحدهای    ت یكروستلايم  ا( 

تكرار  جمعمي(  bp  ۴تا    ۲  شونده  )واحدهای  در  بستيتواند    ار ي ها 

  كي يژنت يراتيدر تغ قيبرای تحق دیي مف اريبس لهيبوده و وس  گسترده

)  كینزد  هایدر گذشته  تيجمع كند  حال    خصوصاً (.  15فراهم  در 

)هر   بارز هستند  : هم كه  نیا  ليدل  به  تیكروستلايم  یماركرها   حاضر

  مدل هاردی   توانند تحتمي  نی بنابرا  ؛هستند(  صيدو الل قابل تشخ

آنال  نبرگیوا به  زيمورد  از طرفي  بگيرند،  غيرقابل    DNA  عنوان  قرار 

  ستندين نيیگز  كه تحت فشار به يیهاعنوان نمونه توانند بهترجمه مي

  گاه یتعداد بالای الل و لكوس در هر جا علت  توجه قرار گيرند، به  مورد

به حداقل  در    توانديم  DNA  كياتومات  اب یتوالي  كه  نیا  ليدل  و 

به    مورد استفاده قرار گيرد  پيژنوت  ينيبرای تع  تیكروستلاي م  لكوس

بررسي قرار بگيرد   تواند موردكه مي يیهاای تعداد نمونه  ندهیطور فزا

 (. 16)  دهديم  شی را افزا

 

 ها مواد و روش 
  بهار تا    1۴00زمستان  گرد صيد شده طي  دم  گاوماهي قطعه ٩0       

گرگان دریای خزر در استان گلستان )  شرقي جنوبسواحل  از    1۴01

(  قطعه ٣0گميشان   تالاب( و )قطعه  ٣0گرگان   خليج(، )قطعه  ٣0رود  

مراحل آزمایش    ها جهت انجامنمونه  آوری و سپسجمع قلابوسيله   به

اتانول   شده  درصد  ٩6در  داده  و    قرار  ژنتيك  آزمایشگاه  به  و 

واقع در دانشگاه علوم كشاورزی و منابع طبيعي  بيوتكنولوژی آبزیان  

برای انجام تحقيق از باله پشتي ماهيان صيد   گرگان منتقل گردیدند.

به نمونه  متر    يسانت  1×1  تقریبيوسعت    شده  هر  به  جدااز  طور    و 

  قرار   درصد  ٩6  ی اتانولحاو یتريل  يليم  5/1  ميكروتيوبجداگانه در  

 روش فنلباله با استفاده از    یها  از بافت  يژنوم  DNA  تمام  .گرفت

روش باله   نیا يط طبق پروتكل سازنده استخراج شد.( 1٧) كلروفرم

  500فنول اضافه و سپس    تريكرولام   500و به آن    شدهخرد  ي  ماه

و    تريكرولام كرده  اضافه  خالص  دور    قه يدق  ۲0الكل   1٣000با 

الكل    تريكرولام  100ها  مرحله به نمونه  نی. بعد از اشدندسانتریفيوژ  

  تدا كرده و در مرحله آخر اب  وژيف یسانتر  قهيدرصد اضافه و دو دق  ٧0

  گرفتندقرار    یمار بن  یگراد بر رو يسانت درجه  5٧  یدر دما قه يدق  ٣0

  ٣0آب اضافه كرده و    تريكرولام 100به هر نمونه    یيو در مرحله نها

  مراز يپل  رهي. واكنش زنجداده شدنددرجه قرار    ٣٧  یماردر بن  قهيدق

پرا از  استفاده  ترموسا  مریبا  دستگاه  و كيفيت  .  شدانجام    كلریدر 

  % 1الكتروفورز ژل آگارز  ترتيب توسط  ستخراج شده بها DNAكميت 

 ژنومي در   DNA.  قرار گرفت  يمورد بررس%  ٨اكریل آميد    پلي  و ژل

جفت آغازگر   ٧ گردید.ذخيره  PCR گراد تا واكنشسانتي  درجه -۲0

  Nme1، Nme3، Nme8، Nme 10، Ame 23، Ame 24ای ریزماهواره 

درون و بين جمعيتي تنوع ژنتيكي   (، برای تعيين1)جدول    NG 92و  

  ستم يس كیاز  با استفاده PCR واكنش   .شدند  انتخاب گرددم  گاوماهي

حرارت واكنش  يچرخه  شد.  تريكرولام  5/1۲  با حجم    ط یشرا  انجام 

كروليتر  ما ۲0  حجم  درNme   آغازگرهای  برای  پليمراز  ای زنجيره   واكنش

دستگاه   چرخه  (TMMJ Miniمدل  )  سایكلرترمودر  دمایي،  در  های 

  15درجه برای    ٩۴شدن اوليه(،  سرشته  )وا  دقيقه  1برای    درجه  ٩۴

)وا  شدن(،  ثانيه  برای    ۴٨-55سرشته  )الحاق(،    ٣0درجه    ٧۲ثانيه 

چرخه )بسط( و یك بسط نهایي   ٣0ثانيه با تعداد    ۴5درجه برای  

های  چرخه  در NG و Ame  دقيقه و برای آغازگرهای ۲  درجه برای ٧۲

برای   درجه  ٩۴  اوليه(،شدن  دقيقه )واسرشته  ۲ درجه برای  ٩۴دمایي،  

  ٧۲)الحاق(،    دقيقه  1درجه برای   5٨-60 شدن(،  ثانيه )واسرشته  ٣0

 ٧۲بسط نهایي    چرخه )بسط( و یك   ٣5  ثانيه با تعداد  ٣0درجه برای

(.  1٨گرد انجام گرفت )دقيقه برای گونه گاوماهي دم  5درجه برای  

،  ماكروليتر 10مصرفي  مسترميكس با غلظت  از  با استفاده PCR  واكنش

ریورس  1،  فوروارد   كروليترما  1 مقطر  آب    تريرولكام   6،  ماكروليتر 

. قطعات  نمونه انجام شد  DNAماكروليتر    ۲تزریقي و ميزان غلظت  

زنجيرهتكثير شده در   پليمرازواكنش  آميد    ای  اكریل  پلي  روی ژل 

بافر    1:۲٩)  %٨ آميد،  اكریل  بيس  آميد.    ،TBE 10X،  Acrilاكریل 

APS،  TEMED  الكتروفورز عمودی    در   دناتورهتزریقي( غير  مقطر  و آب

نقره نيترات  از  استفاده  با  شده  آماده  ژل  سپس  و    ( 1٩)  بارگيری 

ولتاژ  رنگ در  ژل  گردید.  به  ۲۲0آميزی  بارگيری    ۴  مدت  و  ساعت 

دستگاه مستندساز ژل )مدل  شد. تصویر ژل موردنظر با استفاده از  

HOEFER- UVIF20)  نرم از  استفاده  با  قطعات  اندازه  و  افزار    تهيه 

GelAnalyzer  .آلل    :تنوع شامل  یها  شاخص  محاسبه گردید تعداد 

انتظار و مشاهده شده،    يتيگوسیتعدادآلل موثر، هتروز  ،يواقع مورد 

  در برنامه ژن الكس )ورژن   نبرگیوا-یتعادل هارد  شاخص شانون و

 . شد   یر گي( اندازه6/٣
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 ( N. melanostomusگرد )گاوماهی دم  برایتوالی و مشخصات آغازگرهای ریزماهواره مورد استفاده : ١جدول 
Locus 

(Reference) 

GenBank 

accession no. 
Primer sequence (5'-3') 

Allele range 

s 

Annealin 

g (0C) 

Nme 01 

(۲0) 
DQ999976 

F: CGA GCG CTA AAA TAG AAG AAA A 

R: TCC AGT GGC TTG AGT GAT GT 
212-340 48 

Nme 03 

(۲0) 
DQ999978 

F: GCG GGA GTC AAG AAT TGA AC 

R: TTG TTA GAA TGT ATT ATG CCA TAG CC 
124-176 48 

Nme 08 

(۲0) 
DQ999983 

F: ATG GAG TTT CTG GGC AGT TG 
R: CTC CGT CGA TTG TGT TCT GA 

271-285 55 

Nme 10 

(۲0) 
DQ999985 

F: GCG ATT ATG AGG TTC GGA GA 
R: ATC AGC AAC CCC TGA ACA GA 

267-287 48 

Ame 23 

( 1۲ ) 
EU732740 

F: AAA GCA TCA GCA GCA GTT GT 

R: TAT GTG AGT GTG CGG ATG GT 
159-318 58 

Ame 24 

( 1۲ ) 
EU732741 

F: CTC GAA AAC TTA GCA GTG CAG 

R: TCA ATG CGC CTC TAC TCT ACT C 
191-287 58 

NG 92 

(۲۲) 
EF029939 

F: AAG CAA CTC ACG CCA AAG TC 

R: AGT GCT GCC ATG TCA ATC TG 
185-197 60 

     

منظور    به( ۲٣)  GenAlex 6.٣ افزار نرم  از: آماری  تحلیل  تجزیه و       

جا  يابیارز هر  در  الل  تعداد  موثر،  الل    ي تيگوسیتروزاه  گاه،یتعداد 

تنوع مشاهده    عینحوه توز  ،يژن  انیمشاهده شده و مورد انتظار، جر

( با استفاده از  IAM)  تینهايب  يبر اساس مدل الل  Fstشده، شاخص  

از نظر انحراف    هاتيجمع  ياستفاده شد. بررس  يمولكول انسیوار  زي آنال

مشاهده شده و    يتيگوسیهتروزا  سهیبا مقا  نبرگیو-یاز تعادل هارد

Genepop  (۲۴  )  ٣.1  افزار  با نرم   يوستگي پ  ادلمورد انتظار و عدم تع

  ي جهت بررسFSTAT (۲5 ) 2.9.3 افزار  از نرم  نيچن  هم  ؛گرفت  صورت

  ب یعنوان ضر  به  FISشاخص    نبرگ،یو-یعلت انحراف از تعادل هارد 

  ی دار   ي( و سطح معنيتيگوسیهتروزا  شیافزا  ای)كاهش    یز يآم  درون

  نييجهت تع  زينPopGene  (۲6  )  1.٣1  افزار  نرم  شد. از  فادهآن است

 . دیاستفاده گرد  يكيفاصله ژنت ریاساس مقادبر   يكيژنت و فاصله اهتبش
 

 تایج ن 
نشان    يمورد مطالعه چندشكل  گاه یجا  هفتهر    ،تحقيق  نیدر ا        

  يتيگوسیهتروزا  ریمقاد  نيچن  و موثر و هم  يواقع هایالل  تعداد  دادند.

انتظار در جدول   متوسط    آورده شده است.  ۲مشاهده شده و مورد 

 نیود كه در اب 6٧۴/5  و ٣٨1/٨ ب ترتيو موثر به  يواقع  هایتعداد الل

  (Ne:٣٣٣/1٣)( و موثر  Na:1٨)  يواقع  هایالل  زانيم  نیبالاتر  انيم

  ن يچن هم  ؛مشاهده شدتالاب گميشان    هاینمونه در  Nme1  گاهیجا در

رود  در  يواقع  هایالل  زاني م  نترینیيپا گرگان  و Na:۴)  جایگاه   )  

  گاه یدر سطح جا(  :5۲5/۲Ne)  تالاب گميشانمنطقه   موثر در  هایالل

Nme3  مشاهده شده    يتيگوسیهتروزا  ر یمقادميانگين  دست آمد.    هب

(Ho( انتظار  مورد  و   )Heن دست   به  ٧٨6/0و    ٧6۲/0  بيترت -به  زي( 

تالاب گميشان،  مربوط به    هایخاص در نمونه   های الل  ني انگيم  آمد.

 دست هب  5/10و    66/11،  5/15  بيترتبه  زينگرگان   رود و خليج گرگان

مورد    هایتيخاص بر حسب جمع  هایآمد. اطلاعات مربوط به الل

  نبرگ یو-یهارد تعادل انحراف از  آورده شده است.  ٣در جدول   يبررس

(. در  ۲قرار گرفت )جدول  يمورد بررس تيجمع-گاهیدر سطح جا زين

جا بالا   هاگاهیاغلب  تعادل  از  مورد   یيانحراف  منطقه  سه  سطح  در 

( تنها  گاهیجا ٧منطقه ×  ٣تست ممكن ) ۲1 نيمشاهده شد ب يبررس

جا  ۲ شامل  گميشان)  Nme10  هایگاهیتست   Ame24  و  (تالاب 

گميشان) بررستالاب  در  داشتند.  قرار  تعادل  در  درون    ي(  شاخص 

مورد   هایگاهیجا  تر  بيشآمد. در   دست  هب FIS ،0۲6/0متوسط  یز يآم

)جدول    يتيگوسیهتروزا  افزایش  زين  يبررس شد  عدم  ۲مشاهده   .)

پ نLinkage disequilibrium)  يوستگيتعادل  از   كی  چيه  نيب  زي( 

در بررسي جریان ژني بين    مورد استفاده مشاهده نشد.  هایگاهیجا

آمد كه  دست    هب  Nm  ،۲٨٣/٧، متوسط شاخص  تحقيق مناطق مورد  

رود با تالاب    ترتيب بين مناطق گرگانترین جریان بهبالاترین و پایين

( مشاهده شد  ٨٣1/5رود ) گرگان با گرگان ( و خليج۲٣٧/٨گميشان )

نمونه۴)جدول   بين  ژنتيكي  تمایز  با  (.  نيز  نظر  مورد  مناطق  های 

بود    0/Fst  ،06٣ارزیابي گردید. متوسط شاخص    Fst  بررسي شاخص

نمونهكه   بين  مقادیر  گرگانبالاترین  به  متعلق  تالاب   های  و  رود 

ب )جدول    هگميشان  آمد  واریانس  5دست  آناليز  از  حاصل  نتایج   .)

جمعيت درون  بالایي  ژنتيكي  تنوع  كه  داد  نشان  نيز  ها  مولكولي 

های شباهت و فاصله ژنتيكي،  %(. در بررسي شاخص٨۲وجود دارد )

رود    های گرگانترتيب بين نمونهفاصله به  ترین ميزانبالاترین و پایين

( گميشان  تالاب  خليج٧٣5/0با  و  گرگان  (  با  )  گرگان  (  5۲٧/0رود 

 مشاهده گردید. 
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 N. melanostomus در گونه ایزماهوارهیر گاهیجا هفت یبرا  یکیتنوع ژنت یپارامترها: ۲جدول 

 Nme1 Nme3 Nme8 Nme10 Ame23 Ame24 NG92  رودخانه/جایگاه

 

 

 تالاب گميشان 

Na 000/1٨ 000/5 000/5 000/٨ 000/6 000/11 000/٨ 

Ne ٣٣٣/1٣ 5۲5/۲ ۲65/۴ ٣6۴/٧ ٣۴۲/٣ 550/٣ 000/6 

Ho 000/1 000/1 000/1 000/1 000/1 000/1 000/1 

He ٩۲5/0 60۴/0 ٧66/0 ٧0٣/0 ٧٣٣/0 ٧1٨/0 ٨٣٣/0 

pHw  ***  ** *  ** * ns  *** ns  *** 

FIS 0٨1/0- 656/0- ٣06/0- ۴۲٣/0- ٣65/0- ٣٩۲/0- ۲00/0- 

 

 

 گرگان رود 

Na 000/1۲ 000/٧ 000/۴ 000/٩ 000/5 000/1٣ 000/10 

Ne 16۴/6 5٧٣/5 ٣٨٣/٣ 0٧0/5 605/۲ 056/10 ۴۲۲/5 

Ho 000/1 000/1 000/0 000/1 000/1 000/1 000/1 

He ٨٣٨/0 ٨۲1/0 ٧0۴/0 ٨0٣/0 616/0 ٩01/0 ٨16/0 

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

FIS 1٩۴/0- ۲1٩/0- 000/1 ۲۴6/0- /6۲٣/0- 110/0- ۲۲6/0- 

 

 

 خليج گرگان 

Na 000/10 000/٧ 000/5 000/11 000/6 000/٧ 000/٩ 

Ne ۴٩1/٨ ۲٣٣/5 ٩0٣/۲ ٩۴5/٩ 6٣٩/۴ 16۴/6 ٧16/6 

Ho 000/1 000/0 000/0 000/1 000/0 000/0 000/1 

He ٨٨۲/0 ٨0٩/0 656/0 ٨٩٩/0 ٧٨۴/0 ٨٣٨/0 ٨51/0 

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

FIS 1٣۴/0- 000/1 000/1 11۲/0- 000/1 000/1 1٧5/0- 

 

 ميانگين 

Na ٣٣٣/1٣٣٣ ٣/6 66٧/۴ ٣٣٣/٩ 66٧/5 ٣٣٣/10 000/٩ 

Ne ٣۲٩/٩ ۴۴٣/۴ 51٧/٣ 1۲٧/6 66۲/٣ 5٩0/6 0۴6/6 

Ho 000/1 66٧/0 ٣٣٣/0 000/1 66٧/0 66٧/0 000/1 

He ٨٨۲/0 ٧۴۴/0 ٧0٩/0 ٨0۲/0 ٧11/0 ٨1٩/0 ٨٣٣/0 

FIS 1٣6/0- 0۴۲/0 565/0 ۲60/0- 00۴/0 166/0 015/0 

Naها،  : تعداد اللNeهای موثر،  : تعداد اللHo  ،هتروزایگوسيتي مشاهده شده :He  ،هتروزایگوسيتي مورد انتظار :pHwوینبرگ پس از ضریب تصحيح  -: تست احتمال تعادل هاردی

 صورت پر رنگ آورده شده است.دار بهآميزی: مقادیر معني : ضریب درونFIS، (P  ،  **: 01 /0>P، ***:  001/0>P< 0/ 05داری، *:  : عدم معنيns)  بونفروني
 

 های مورد بررسی های خاص در رودخانهالل  میزان :٣جدول 

 فراوانی الل جایگاه منطقه

 ٠/ ٠۶٧ ١٣ Nme1 تالاب گميشان 

 ٠/ ٠١٧ ١۴ Nme1 تالاب گميشان 

 ٠/ ٠١٧ ١۵ Nme1 تالاب گميشان 

 ٠/ ٠۵٠ ١۶ Nme1 تالاب گميشان 

 ٠/ ٠١٧ ١٧ Nme1 تالاب گميشان 

 ٠/ ٠١٧ ١٨ Nme1 تالاب گميشان 

 ٠/ ٠١٧ ١۲ Ame24 گرگان رود 

 ٠/ ٠١٧ ١٣ Ame24 گرگان رود 

 ٠/ ٠٨٣ ١٠ NG92 گرگان رود 

 ٠/ ١٠٠ ١٠ Nme10 خليج گرگان 

 ٠/ ٠١٧ ١١ Nme10 خليج گرگان 
 

 ی مناطق مورد بررس نی( بNm)  یژن انیجر: ۴جدول 

 

 

 ی مناطق مورد بررس نیب یکیژنت زیتما: ۵جدول 

 خلیج گرگان   گرگان رود  تالاب گمیشان  برداری مناطق نمونه

   000/0 تالاب گميشان 

  000/0 0٧٣/0 گرگان رود 

 000/0 050/0 066/0 خليج گرگان 

 

 

 خلیج گرگان   رود گرگان  تالاب گمیشان  برداری مناطق نمونه

   000/0 تالاب گميشان 

  000/0 ۲٣٧/٨ گرگان رود 

 000/0 ٨٣1/5 ٧٨1/٧ خليج گرگان 
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 بحث 
ژنت         مهم  به  يكيتنوع  شاخص  وضع  يعنوان    ي كیاكولوژ  تياز 

  ت یریاز آن جهت مد  ي( كه آگاه۲٧)  دهمطرح بو  يآب  هایستمياكوس

ذخا حفظ  اهم  انيماه  ریو  م  یيبالا  تياز  اباشديبرخوردار  در    نی. 

پ ژنت  هایراسنجهيراستا،  تنوع  با  غنا  هم  يكيمرتبط  و    يالل  یچون 

  ار يبس  يطيمح  راتييبا تغ  هاتي از نظر مواجهه جمع  يتيگوسیهتروزا

رقابت، بقا و    یيچون توانا  هم  يمهم   هایيژگی و  بر( و  ۲٨مهم بوده )

  های كاهش تعداد الل  كهطوری( به۲٩)  باشديم  رگذارياندازه بدن تاث

كاهش سطح تنوع    انگريب  توانديم   هاتيمشاهده شده در سطح جمع

  ت يموثر جمع  هبودن انداز  بزرگ  انگري( و بالا بودن آن ب٣0)  يكيژنت

تنوع   ارزیابي  برای  مهمي  بسيار  شاخص  نيز  هتروزایگوسيتي  باشد. 

و در مطالعات ساختار جمعيت گونه بوده    بسياری   ارزش  هاژنتيكي 

  دهنده   نشان  كه  بوده  متفاوتي  هایالل  ناقل  هتروزایگوت  هر  ،زیرا  دارد

  ای زماهوارهیتنوع ر  يابیدر ارز  ، Aviseو    Dewoody  (.٣)  است  تنوع

نشان دادند كه روند   یي ایرودكوچ و در  ن،یريگونه مختلف آب ش  ٧٨

غنا   يكاهش نظر  هتروزا  يالل  یاز  ماه  بترتيبه  يتيگوسیو    ان ياز 

  تحقيق در    .(٣1)  وجود دارد  نیري به رود كوچ و سپس آب ش  یيایدر

  ٣٨1/٨  بترتيمشاهده شده به  يت يگوسهتروزای  و  ليال  ميانگينحاضر،  

آمد كه كم  هب  ٧6۲/0و   مقاد  يدست  از  برا   ریبالاتر    ی گزارش شده 

  مشاهده شده به يتيگوسیو هتروزا يالل نيانگي)م نیريآب ش انيماه

توسط0/۴6و    ٧/5  :بترتي  )  Dewoody  و  Avise  (٣1)  ؛ باشديم  

بهبنابراین   توجه  هتروزا  زانيم  با  و  در   هب  يتيگوسیالل  آمده  دست 

آب    انيماه  یگزارش شده برا  ر یآن با مقاد  سهیحاضر و مقا  قيتحق

كه  انيب  توانيم  يرینش غنا   گرددم  يماهگاو   داشت  و    يالل  یاز 

بررس  يمناسب  يتيگوسیهتروزا مورد  مناطق  است  يدر    . برخوردار 

هاردهمواره   تعادل  از  جمع  نبرگیو-یانحراف   ي عيطب  هایتيدر 

از    ۲  تنها  ،حاضر  قي(. در تحق٣۲)  شوديم  دهید  ادیز  انيماه تست 

۲1  ( ممكنه  هاردی  (تيجمع٣گاه×یجا٧تست  تعادل  وینبرگ  -در 

عوامل    زا  يناش  توانديم  نبرگیو-ی. انحراف از تعادل هاردقرار داشت

  ر ياندازه كوچك نمونه، اشتباه در خواندن و تفس  :چون  هم  یمتعدد

 ي نیگز به و يكيژنت رانش (، مهاجرت،٣٣نول ) هایالل  وجود مانند  هاالل

داری در   در پژوهش حاضر كسری هتروزایگوسيتي معني( باشد.  ٣۴)

  ي تيگوسیهتروزا یكسر  يستیز  لیدلاشد.   مشاهده  Nme8  جایگاه  سطح

بس   يخوب  به عوامل  و  نشده  آم  :چون  هم  یاريشناخته  و    یز يدرون 

،  هر حال  به  (.٣)  باشنديم  ليدخ  یكسر  نينول در بروز چن  هایالل

سازد    انیعلت انحراف از تعادل را نما  تواندينم  یيعامل به تنها  كی

  نیانحراف موثر باشند. در ا  نیدر بروز ا   تواننديم  يو عوامل مختلف

دست آمد    ه ( ب0۲6/0صفر )، بالاتر از  FIS  اخصخصوص، متوسط ش

ها باشد  تواند حاكي از آميزش خویشاوندی و اختلاط جمعيتكه مي

مطرح    انيماه  هایتيمهم در جمع  ایعنوان مسئله  امر به  نی(. ا۲6)

افزا كه  م  شیبوده  مدت  دراز  در  كاهش    توانديآن  به  منجر 

و در معرض خطر قرار گرفتن    قاكاهش مقاومت و ب  ،يتيگوسیهتروزا

  ان یعوامل ذكر شده در كنار جر  ي(. تمام1شود )  يبوم  هایتيجمع

انحراف از تعادل    تواندي( م۲٨/٧:  نيانگيمشاهده شده )م  يژن علت 

را توج اچنين    هم  .دینما  هيمشاهده شده    تر  بيشدر    يبررس  نیدر 

كه این   شد مشاهده  يتيگوسیهتروزا افزایشمورد استفاده    هایگاهیجا

دار بود. انحراف ژنتيكي    معني  Nme10  افزایش تنها در مورد جایگاه

خطای   و  مي  PCRتصادفي  افزایش  را  این  احتمالي  عوامل  از  توان 

های  برای جایگاه  PCRكه شرایط    (. با توجه به این٣5مطرح نمود )

ن  عنوا  توان بهمورد استفاده بهينه بود، انحراف ژنتيكي تصادفي را مي

  ی بند   ميطبق تقس در نظر گرفت. افزایش هتروزایگوسيتي  عامل اصلي

Wright،  ریمقاد  Fst   5/0-0  ،15/0-05/0    ب ترتيبه  15/0-۲5/0و 

.  (٣6) باشديم  يكيژنت زیتما یمتوسط و بالا  ن،یيپا  دهنده سطح  نشان

مطال رو  يقبل  عهدر  )  یصورت گرفته   Neogobiusگاوماهي خزری 

caspius Eichwald, 1831بندر و  انزلي  سواحل  در  ميزان  (  تركمن 

از    به  0/Fst  ،1۴٧شاخص   نشان  كه  آمد  های  جمعيتتفاوت  دست 

  Porgholamدیگر توسط    پژوهشي  چنين در  (. هم٣٧بود )  بررسي   مورد

همكاران نمونه  Fst  ،0٣۴/0  شاخص  ،و  سرگنده  بين  گاوماهي  های 

(Neogobius gorlapسواحل مازندران و گلستان گزارش شد )  (٣٨ )  .

دست آمد. اگرچه   هب 0/Fst  ،06٣شاخص   متوسطنيز  حاضر    قيتحق در

  ، قرار دارد اما  نیيپا  زیمشاهده شده شده در محدوده تما  Fst  زانيم

)  يمهم  يكيژنت  زیتما  گرانيب  توانديم پا٣٩باشد    زان يبودن م  نیي(. 

  باشد يتوجه م قابل  يژن انیوجود جر دهنده نشان  هاتيجمع  نيب  زیتما

ه ب  ۲٨٣/٧  (،Nm)  يژن  انیشاخص جر  نيانگيم  تحقيق  نی(. در ا۴0)

ا در  كه  آمد    های نمونه  نيب  انیجر  زانيم  نی بالاتر  انيم  نیدست 

  يژن انی جر رودياحتمال م. مشاهده شد تالاب گميشانو  رود  گرگان

گسترش   یگونه در راستا  نیا يزندگ  خچه یبا تار شده مرتبط  مشاهده

  ي طيمح راتييتغ به  یسازگار شیو افزا  هاتيجمع نيسودمند ب هایالل

  ها تيجمع  نيمشاهده شده ب  يك يباشد. ممكن است شباهت ژنت  زين

ا  بنيانگذاراثر    كیاز    يناش تا به    يخیتار  یالگو   نیمعمول باشد كه 

 لياز تحل  توانديبالا م  يژن  انیجر   ،را یامروز هم ادامه داشته است ز

  يممكن است زمان كاف  ي. از طرفد ینما  یر يرانش، جلوگ  قیآن از طر

  ي كيرانش ژنت-به تعادل مهاجرت  دنيشدن تا رس  زهياز هنگام كلون

به  دنيتا رس نگیفاند دادیرو كی دنبال   نشده باشد چرا كه به یسپر

ده )  ازني  زمان  نسل  صدها  تا  هاتعادل  به۴۲،  ۴1است    هرحال، (. 

ممكن است بالاتر از    Fstبر اساس    هاتيجمع  نيب  يژن  انیجر  زانمي

از    يحد برآورد گردد چرا كه احتمال دارد شباهت مشاهده شده ناش
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آن باشد اجداد  هنگام  ؛ها    احتمالاً   است  نیيپا  Fst  زانيم  كهيمثلا 

در واقع ممكن است   كهيحالدر  ،برآورد خواهد شد یيبالا يژن انیجر

با توجه  هر حال،   به  (.۴٣)  مبادله شوند  هاتياز افراد جمع  ي تعداد كم

بالغ در نرخ مهاجرت    انيو ماه  انيلاروها، بچه ماه  یيتوانا  كهنیبه ا

ن  يخوب  به  اني ماه  نیا نشده،  تحق  ازيشناخته  در    یتر   شيب  قاتيبه 

.  باشدمي هاالگوها و نرخ پراكنش آن ،یولوژيب نهيدر زم ژهویبه ندهیآ

ا روش  نیدر    ی ابزار   عنوانهب  توانديم  یيايلوجغرافيف  هایخصوص 

،  ۴۴)  رديمورد استفاده قرار گ  يژن   انیسودمند جهت برآورد بهتر جر

  ي كيژنت  تنوع انگريب زين يمولكول  انسیمربوط به آزمون وار جینتا (.۴5

  ی پارامترها  طبق  .باشدمي هاآن نيب  نپایي  تنوع و هاداخل گروه  بالا در

متعلق    هایتيجمع يكيژنت شباهت  ریمقاد  ،Thorpeتوسط    یشنهاد يپ

  در محدوده   بترتيمشابه به متعلق به جنس  هایمشابه و گونه به گونه

گونهقرار    ٣5/0-٨5/0و    0/٨-0/٩ شباهت  مقدار  و  با    هایيداشته 

پا متفاوت  شاخص  .  (۴6)   باشديم   ٣5/0از    ترنیيجنس  ميانگين 

كه در محدوده    دست آمد   هب 5۲٣/0حاضر  قيدر تحق يكيشباهت ژنت

  ن يب  يكيژنتشباهت    زانيم  نبالاتری.  دارد  قرار  جنسهم  هایگونه

  زان ي م  نترینیيپا  رود و  گرگان و گرگان  خليج  هایرودخانه  هاینمونه

  نترینیيپا نيچن  هم .مشاهده شداین دو منطقه  نيب ي نيزژن انیجر

  های رودخانه هاینمونه  نيب شباهت نیبالاتر حال نيع در و يكيژنت فاصله

 مشاهده شد.   گرگان رودو    خليج گرگان
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