
  

ماهي جويباري  ساختار ژنتيكي جمعيت سگ
)Turcinoemacheilus kossiwigi Banarescu and Nalbant, 1964( 

در رودخانة بريم (كهگيلويه و بويراحمد) و خيرآباد 
 (خوزستان) با استفاده از نشانگرهاي ريزماهواره

 قاسم عسگري :دانشجوي دكترا، گروه شيلات، دانشگاه علوم كشاورزي منابع طبيعي گرگان،ايران  
 دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعي گرگان،ايراناستاديار، گروه شيلات: حامد كلنگي مياندره ،  
 يرانگرگان،ا يعيو منابع طب يدانشگاه علوم كشاورز يلات،گروه ش دانشيار،: علي شعباني  

  

  
ختار جمعيتـي  به منظور بررسي تنوع ژنتيكي و سا Bbar8و  IC228 ،IC434 ،IC720 ،Bbar3 ،Bbar7از شش جايگاه ريزماهوارة 

نمونـه بـراي    30نمونه ( 60، در دو رودخانة بريم و خيرآباد، استفاده شد. در مجموع، تعداد Turcinoemacheilus kossiwigiماهي 
الل براي هر لوكوس محاسـبه شـد. بـه ترتيـب بيشـترين و كمتـرين تعـداد الـل          4/10الل با متوسط  125هر رودخانه) استفاده و تعداد 

) بـه ترتيـب   He) و مـورد انتظـار (  Hoشده ( عدد براي جمعيت رودخانة بريم بود. ميانگين هتروزايگوسيتي مشاهده 6و  17شده  مشاهده
) 341/0( Rst) و Fst )036/0واينبرگ نشـان داد. نتـايج    –داري را از تعادل هاردي  جايگاه ژني انحراف معني 10بود.  843/0و  467/0

ها نشان داد. بر اساس  درصد تنوع را در بين جمعيت 3دهد. آناليز واريانس مولكولي فقط  اطق نشان ميتمايز ژنتيكي پاييني را در بين من
  پذيري اين گونه در آينده كمك كند. تواند به افزايش اندازة جمعيت و كاهش خطر آسيب ها مي نتايج، محافظت و بازسازي زيستگاه

 
  .Turcinoemacheilus kossiwigiماهواره، بريم، تنوع ژنتيكي، خيرآباد، ريز واژگان كليدي:

                                                      
 09363148045 تلفن:    نويسندة مسئول  Email: askarighasem82@gmail.com  

 چكيده

9/12/1391  

7/7/1392  

  285-275ص
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  مقدمه .1
ماهيان آب شيرين بعـد   ماهيان دومين گروه بزرگ لوچ

هـاي   ماهيان در ايران و شامل ماهياني بـا جثـه   از كپور
هسـتند. ايـن     حوضة آبريز ايران 19بسيار كوچك در 

را  2و كوبيتيـده  1ماهيان در ايران دو خانوادة باليتوريده
درصـد از لـوچ ماهيـان     40. بـيش از  شـوند  شامل مي

ــومي ــران ب ــد ( اي  ,Abdoli and Golzarianpoorان

2010.(Coad  ــال ــاي  در س  1998و  1996، 1995ه
جغرافياي جانوري و تنوع زيستي ماهيان آب شـيرين  

 Turcinoemacheilusايـران را تشــريح كـرد. گونــة   

kosswigi ماهيان جويباري و پـراكنش   از خانوادة سگ
ط به جنـوب غـرب (حوضـة دجلـه) اسـت.      آن مربو

داراي بدني كشيده و باريك اسـت كـه بـه آن امكـان     
سـنگي بـا شـدت     زيست در بسـترهاي شـني و قلـوه   

اي دارد كـه   دهد؛ بدني با زمينة قهوه جريان زياد را مي
شود. منافذ  اي ديده مي هاي زرد پراكنده در بين آن لكه

اهيـان  م خط جانبي در اين گونه نسبت به سـاير سـگ  
تــر و بــه راحتــي  جويبــاري موجــود در ايــران بــزرگ

آلـودگي   هاي تميز بـا گـل   شدني است. در آب مشاهده
ــي  ــدگي م ــم زن ــياري از    ك ــه در بس ــن گون ــد. اي كن

هاي كارون و دز گزارش شـده   هاي رودخانه سرشاخه
متـر گـزارش    سـانتي  9/5است و بيشـينة طـول آن را   

  .)Golzarianpour et al., 2011اند ( كرده
مطالعات ژنتيكي براي تعيين پراكندگي و مرزهاي 
اكولــوژيكي موجــودات، حتــي بــراي موجــودات بــا  

). Palumbi, 2003مهاجرت زياد، بسيار كارامد است (
دستيابي به خصوصيات ژنتيكي موجودات بـه منظـور   

                                                      
1 Balitoridae 
2 Cobitidae 

حفاظت از منابع ژنتيكي و جلوگيري از كاهش تنـوع  
 ;Li et al., 2007ژنتيكي بسيار مهم و ضروري است (

Peng et al., 2009    هدف اصـلي مطالعـات ژنتيـك .(
حفاظت و نگهداري تغييـرات ژنتيكـي ايجادشـده در    

ها طي گذشت زمـان اسـت، زيـرا اطلاعـات      جمعيت
هـا در   كاملي را دربارة تاريخچـة سـير تكـاملي گونـه    

). تنـوع  Narum et al., 2004دهـد (  اختيار قـرار مـي  
ــهژنتيكــي عــاملي مهــم در حفاظــت ا هــاي در  ز گون

). Na-Nakorn et al., 2006معــرض خطــر اســت (
امروزه به منظور بررسي تنوع ژنتيكـي از نشـانگرهاي   

ــوعي اســتفاده مــي  ــا يكــي از  مولكــولي متن شــود، ام
هــا هســتند.  كارامــدترين ايــن نشــانگرها ريزمــاهواره

مورفيسـم بـالا،    امروزه، اين نشـانگرها بـه علـت پلـي    
بارزي، تعـداد زيـاد    هش، همدادن ميزان بالاي ج نشان

باندها و ارزيابي پراكنش ژنومي در مطالعـات ژنتيـك   
 Was andشوند ( جمعيت به طور گسترده استفاده مي

Wenne, 2002.( 

تاكنون مطالعات زيادي در بررسي تنـوع ژنتيكـي   
ماهيان داراي ارزش اقتصـادي در ايـران انجـام شـده     

همكاران، پور و  ؛ قليچ1390است (قدسي و همكاران، 
؛ رضــــايي و 1389؛ كشـــيري و همكــــاران،  1389

ــاران،  ــان    1389همك ــة ماهي ــاكنون در زمين ــا ت )، ام
 .اكولوژيك مطالعات بسيار اندكي انجـام شـده اسـت   

) از ماهيـان  لـوچ ماهيان ( ماهيان جويباري و رفتگر سگ
هـاي داخلـي ايـران     جمله ذخاير مهم ژنتيكـي در آب 

بودن بسياري از  ميشوند و، با توجه به بو محسوب مي
ها، تحقيق روي آنها لازم و ضروري به نظـر   اين گونه

، بـه  1388رسـد. رحمـاني و همكـاران، در سـال      مي
هـاي هـراز، شـيررود و     كولي در رودخانـه  بررسي شاه

پرداختنـد. بـا    RLFPگزافرود بـا اسـتفاده از نشـانگر    
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هـا و در   توجه به روند رو به رشد آلـودگي رودخانـه  
هـا، نيـاز بـه     آبزيان در برابر ايـن آلاينـده  بودن  معرض

هاي داخلـي   هاي بومي و اندميك آب حفاظت از گونه
شـود. از سـوي    امروزه بيش از گذشـته احسـاس مـي   

ديگر، به علت توپـوگرافي متنـوع در ايـران و وجـود     
هـاي   موانع طبيعي بسيار در مسير مهاجرت ماهيان آب

 ـ    ودگي و داخلي، اين تحقيق به منظـور بررسـي اثـر آل
مـاهي   موانع طبيعي در تنوع ژنتيكي دو جمعيت سـگ 

ــاري ( ــا ) Turcinoemacheilus kosswigiجويبـ بـ
  انجام شد. اي  استفاده از شش جايگاه ريزماهواره

  ها . مواد و روش2
از دو رودخانـة   1391نمونـه مـاهي در آذر    60تعداد 

بـا طـول    بريم (گچسـاران/ كهگيلويـه و بويراحمـد)   
ــايي ــرض   51° 15/ 32//جغرافيـــ ــرقي و عـــ شـــ

و خيرآبـاد (بهبهـان/    شـمالي،  30° 19/ 88//جغرافيايي
شـرقي و   50° 24/ 09//با طول جغرافيـايي  خوزستان)

صيد شدند. در  شمالي 30° 31/ 39//عرض جغرافيايي
مسير رودخانة بـريم چنـدين كارخانـة شـن و ماسـه      

دسـت   برداري ما در پـايين  وجود داشت و محل نمونه
ها واقع شـده بـود؛ در حـالي كـه، محـل       اين كارخانه

اي تقريبـاً   برداري در رودخانة خيرآباد در منطقـه  نمونه
بالـة ماهيـان    DNAبكر واقع بود. به منظور استخراج 

درصد تثبيت شد. براي شناسايي  96جدا و در اتانول 
قطعي اين گونه بر اساس خصوصيات مورفومتريك و 

ــه از ســايت  ــن گون و  briancoadهــاي  مريســتيك اي
Fishbase  استفاده شد. استخراجDNA  به روش فنول

). Sambrook et al., 1989كلروفورم انجـام شـد (   –
(سديم دو دسيل  STEدر اين روش بالة ماهي در بافر 

سـاعت   24بـه مـدت    Kسولفات) به همراه پروتئيناز 

سازي به كمك فنول و كلروفورم  هضم سپس، خالص
در  DNAوشـو،   تانجام شد. پس از رسـوب و شس ـ 

با دسـتگاه   DNAآب مقطر حل شد. كميت و كيفيت 
 ).ibidاسپكتوفتومتر و ژل آگارز تعيين شد (

  
  برداري . موقعيت جغرافيايي مناطق نمونه1شكل 

جفـت نشـانگر ريزمـاهواره     15در اين مطالعه از 
، IC228 ،IC434جفت نشانگر  6استفاده شد كه فقط 

IC720 ،Bbar3 ،Bbar7  وBbar8  ــد ــد بانـــ توليـــ
ايـن نشـانگرها بـراي    ). 1مورف كردنـد (جـدول    پلي

ماهيان استفاده  اولين بار براي مطالعات دو گونه از لوچ
). Bang et al., 2009; Taylor et al., 2001شـدند ( 

ــا اســتفاده از PCRمــراز ( واكــنش زنجيــرة پلــي  5) ب
 μMبـا غلظـت    PCR )10X ،(dNTPميكروليتر بـافر  

ــين 1، 200 ــزيم  واحــد ب ــي آن ــي DNAالملل ــراز  پل م
)Amersham Pharmacia Biotech شــــركت ،

هدف و آب مقطـر تـا    DNAنانوگرم  20سيناكلون)، 
سـيكل   ميكروليتـر انجـام شـد.    25رسيدن بـه حجـم   

 94دقيقـه در   3بـود از   دمايي براي هر جايگاه عبارت
 درجه 94 شامل چرخه 35 ادامه، گراد، در درجة سانتي

 72 و ثانيـه  30 اتصـال  درجة حـرارت ثانيه،  30 براي

 براي درجه 72 نهايي بسط يك با دقيقه، 1براي  درجه
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اكريـل   مراز روي ژل پلي محصول زنجيرة پلي .دقيقه 3
شده) جداسازي و به وسـيلة   درصد (غيريونيزه 8آميد 

 ,.Bassam et alآميزي شـد (  روش نيترات نقره رنگ

1991 .( 

) Hoشـده (  شاهدهفراواني اللي، هتروزايگوسيتي م
ــار (  ــورد انتظ ــاردي  Heو م ــادل ه ــرگ  –)، تع واينب

)HWE مقادير ،(Fst  وRst    و جريان ژني بـا اسـتفاده
ــرماز  ــزار  ن  Genealex ver.6.5 )Peakall andاف

Smouse, 2012.فاصــله و شــباهت  ) محاســبه شــد
هـا   ) و رابطة فيلوژنيـك جمعيـت  Nei, 1978ژنتيكي (

 Yeh etمحاسبه شد ( PopGene ver 1.31افزار  با نرم

al., 1999.(  
  

  خصوصيات جايگاه ژني مورد استفاده . 1جدول 

جايگاه 
  ژني

  وزن 
  (جفت باز)

تعداد 
  الل

  پرايمر
شمارة 
  بانك ژن

دماي 
  اتصال

Bbar3 128 - 92  15  F: TACCCTCCTAGGCTTGCTGA 
R: CTGGGGCTTTTCATTTTGAG 
 

AF310878 53  

Bbar7  384 - 344  8  F: GAGCAACAGCTGCTGTAGGA 
R: GTCGGACCAACCTGAAAACT 
 

AF310881  50  

Bbar 8  216 - 180  11  F: CTCCCTGGATTACTCCCTGA 
R: AGCGCGTCTGTGAAGTTTCT 
 

AF310882  49  

IC228 252 - 184  8  F: NED-AATACGAAACTACTTGGTAATGGC 
R: GTGAAAAGGTCCAGTTAAAAGC  
 

EU252085  49  

IC434  264 - 216  11  F: 6FAM-TCCACCATGACCATTTTTACATA 
R: GGTGTCTGGATCTCATCTTGAA 
 

EU252092  53  

IC720  288 - 240  11  F: NED-CGCAATGCATTCTCCAATCTCAA 
R: GACCCCACTCATCACTGCCTCTC 

EU252097  59  

  
  نتايج. 3

مـاهي   به منظور بررسي ساختار و تنوع ژنتيكـي سـگ  
 15) از Turcinoemacheilus kosswigiجويبــاري (
هاي  ر غيراختصاصي مربوط به ساير گونهجفت نشانگ

ماهيـان اسـتفاده شـد. از بـين نشـانگرهاي مـورد        لوچ
كردنـد. در   مـورف توليـد   جفـت بانـد پلـي    6استفاده 

الل در هـر دو جمعيـت مشـاهده     125مجموع، تعداد 
شد. بر اساس نتـايج حـداكثر تعـداد الـل در بـين دو      

و الــل) Bbar3 )17بــرداري در جايگــاه  منطقــة نمونــه
ــاه    ــزان آن در جايگ ــرين مي ــل) در  Bbar7 )6كمت ال

جمعيت رودخانة بريم مشاهده شـد. بيشـترين ميـزان    
شده و مورد انتظار در جمعيـت رودخانـة    الل مشاهده

و كمتـرين ميـزان آن بـه     297/14، 17بريم به ترتيب 
بود. در جمعيت رودخانة خيرآبـاد   686/3و  6ترتيب 

و مـورد انتظـار بـه    شـده   بيشترين ميزان الـل مشـاهده  
، 8و كمترين ميزان آن بـه ترتيـب    602/8، 13ترتيب 

  ).2بود (جدول  482/5
شـده و مـورد    ميانگين هتروزايگوسـيتي مشـاهده  

ــب    ــه ترتيـ ــار بـ ــط  843/0و  467/0انتظـ و متوسـ
شده بـراي رودخانـة بـريم و     هتروزايگوسيتي مشاهده
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ــه ترتيــب  ــاد ب محاســبه شــد.  486/0و  449/0خيرآب
) 217/0شـده (  يزان هتروزايگوسيتي مشاهدهكمترين م

رودخانة بريم و بيشـترين ميـزان    Bbar7براي جايگاه 
رودخانة خيرآباد محاسبه شد. IC434 آن براي جايگاه 

كمترين و بيشترين ميزان هتروزايگوسيتي مورد انتظار 
 Bbar3) و Bbar7 )729/0 به ترتيب مربوط به جايگاه

حاســـبة مقـــادير ) رودخانـــة بـــريم بـــود. م930/0(
دهـد كـه در هـر دو منطقـة      هتروزايگوسيتي نشان مي

ــه ــاه    نمون ــامي جايگ ــراي تم ــرداري ب ــزان   ب ــا مي ه
هتروزايگوسيتي مورد انتظار بيش از هتروزايگوسـيتي  

واينبـرگ   –تسـت هـاردي    12شده است. از  مشاهده
واينبرگ  -تست انحراف از تعادل هاردي  10موجود 

آميـزي   سط شاخص درون). متو2را نشان داد (جدول 
)FIS  458/0) براي جمعيت بريم و خيرآباد به ترتيـب 

  به دست آمد. 434/0و 
ــزان  ــي (  Fst ،Rstمي ــان ژن ــين دو Nmو جري ) ب

محاسـبه   217/9و  341/0، 64/0جمعيت بـه ترتيـب   
درصـد   Rst ،34). بر اسـاس شـاخص   3شد (جدول 

مشـاهده   هـا  درصد درون جمعيت 66تمايز در بين و 
ژنتيكـي بـين    ة). ميزان شـباهت و فاصـل  2ل شد (شك

 ـ 476/0و  621/0مناطق نيز به ترتيب  دسـت آمـد   ه ب
بـر اسـاس مقـدار     UPGMA). دنـدروگرام  3(جدول 

 ةژنتيكي نشان داد كه اين دو منطقه در دو شاخ ةفاصل
  مجزا قرار دارند.

  
  رسيهاي مورد بر هاي ژني مورد استفاده در جمعيت . تنوع ژنتيكي جايگاه2جدول

  Bbar3 Bbar7 Bbar8  IC228  IC434  IC720    منطقه
 
  

  بريم
  (گچساران)

Na 17 6 8 8  11  9  
Ne 297/14 686/3 023/5 011/6  977/5  151/6  
Ho 304/0 217/0 435/0 696/0  348/0  696/0  
He 930/0 729/0 802/0 834/0  833/0  837/0  
FIS  673/0 702/0 458/0 166/0  582/0  169/0  

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

  خيرآباد
  (بهبهان)

Na 12 10 13 8  10  13  
Ne 723/7 571/6 602/8 482/5  654/6  602/8  
Ho 391/0 435/0 304/0 391/0  783/0  609/0  
He 871/0 848/0 884/0 818/0  850/0  884/0  
FIS  550/0 487/0 656/0 521/0  079/0  311/0  

pHw *** *** *** ***  ns  ***  
Na ،تعداد الل :Neمؤثر،  : تعداد اللHOشده،  : هتروزايگوسيتي مشاهدهHe ،هتروزايگوسيتي مورد انتظار :FIS آميـزي،   : ضـريب درون

pHwواينبرگ ( -: تست احتمال هارديns05/0داري،  : عدم معني ≤ P* ،01/0 ≤ P** ،001/0 ≤ P***.(  
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 Rst. توزيع تنوع ژنتيكي بر اساس معيار 2شكل 

 
  ) در سطح شش جايگاه ژني مورد استفادهFst) و تمايز (Nm. ميزان جريان ژني (3ل جدو

جايگاه 
  ميانگين  Bbar3 Bbar7  Bbar8  IC228  IC434  IC720  ژني

Nm 009/17 088/6 071/4 622/4 127/14  387/9  217/9  
Fst  014/0 039/0 058/0 051/0 017/0  026/0  034/0  

  
  گيري و نتيجه . بحث4

منزلــة  ســم در ژنــوم هســتة موجــودات، بــهمورفي پلــي
شاخص ژنتيكي ارزشـمندي، بـراي ارزيـابي تنـوع و     
ســاختار ژنتيكــي بــا هــدف حفاظــت از ذخــاير ژنــي 

ــه ــا مطــرح اســت ( گون ). Alarcon et al., 2004ه
مديريت ذخاير، در صورتي كه بر پاية اطلاعات دقيق 

تواند علاوه بر حفظ تنـوع زيسـتي    مولكولي باشد، مي
 ,.Thai et alبرداري را به حد بهينه برساند ( بهره ميزان

هاي مهم  ). تنوع ژنتيكي آبزيان يكي از شاخص2006
 Zhou etتعيين شرايط اكولوژيك منـابع آبـي اسـت (   

al., 2003 ريو (كنفرانس  1992). بر اساس كنوانسيون
ملل متحد در زمينة مطالعات زيست و توسـعه) تنـوع   

بين موجودات زنده در  زيستي عبارت است از تفاوت
اي  گونـه  يك مجموعة اكولوژيك و شامل تنـوع درون 

). Gray and John, 1997يــك اكوسيســتم اســت (

المللي حفاظـت از گونـه و منـابع طبيعـي      اتحادية بين
)IUCNمنزلة يكـي از سـه عامـل     ) تنوع ژنتيكي را به

 Mcneely andها بيان كـرده اسـت (   حفاظت از گونه

Miller, 1990 .( امــروزه، هــدف اصــلي از مطالعــات
ژنتيك مولكولي در آبزيـان آنـاليز سـاختار جمعيتـي،     

ــه  ــات گون ــي، ارتباط ــوع ژنتيك ــتماتيك و  تن اي، سيس
  ).Rezvani Gilkolaei, 1997بندي آنهاست ( طبقه

ماهي جويبـاري   در اين مطالعه، تنوع ژنتيكي سگ
)Turcinoemacheilus kosswigi  ــتفاده از ــا اس  6) ب

هـاي بـريم و    نگر ريزمـاهواره در رودخانـه  جفت نشا
خيرآباد بررسي شد. بر اساس نتـايج، ميـانگين تعـداد    

هاي بـريم و خيرآبـاد بـه     شده در رودخانه الل مشاهده
بود. همچنـين، ميـانگين تعـداد الـل      11و  10ترتيب 

 272/7و  860/6مؤثر در اين دو رودخانه بـه ترتيـب   
شـده در هـر    بود. شايان ذكر اسـت كـه الـل مشـاهده    
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شدت تحت تأثير تعداد نمونـه اسـت و    جايگاه ژني به
هاي با تعداد  به همين علت، امكان دارد كه در آزمايش

هـاي مختلفـي بـراي جايگـاه      نمونة متفاوت تعداد الل
 ,Peakall and Smouseژني معـين بـه دسـت آيـد (    

). بــر اســاس نتــايج، ميــانگين هتروزايگوســيتي 2012
و  467/0بــرداري  طقــة نمونــهشــده در دو من مشــاهده

بود. به طور كلي،  843/0هتروزايگوسيتي مورد انتظار 
شده براي ماهيان آب  ميانگين هتروزايگوسيتي مشاهده

). DeWoody and Avise, 2000بـود (  46/0شـيرين  
شـده   دهد كه هتروزايگوسيتي مشـاهده  نتايج نشان مي

 در حدود مورد انتظار براي ماهيان آب شيرين اسـت. 
ها از اين نظر مهم است كـه هـر    فراواني هتروزايگوت
هـاي متفـاوتي اسـت و باعـث      هتروزايگوت ناقل الل

ترين معيار تنـوع   شود. به همين علت، معمول تنوع مي
ژنتيكي در يك جمعيت ميزان هتروزايگوسيتي اسـت  

)Brighitte et al., 2005 هتروزايگوســيتي بيــانگر .(
ــه    ــپ ب ــيعي از ژنوتي ــف وس ــة طي ــه   منزل ــخ ب پاس

ــر محيطــي اســت و   ســازش ــذيري در شــرايط متغي پ
بسياري از خصوصيات مهم از قبيل رشـد، بـاروري و   

دهد  ها را تحت تأثير قرار مي مقاومت در برابر بيماري
)Beardmore et al., 1997 .(    در ايـن مطالعـه ميـزان

هـا   شده بـراي تمـامي جايگـاه    هتروزايگوسيتي مشاهده
وسيتي مورد انتظار بود. كـاهش  كمتر از ميزان هتروزايگ
 شده نسبت به هتروزايگوسـيتي  هتروزايگوسيتي مشاهده

كنندة كاهش در تغييرپـذيري ژنتيكـي    مورد انتظار بيان
هاست. علت اين كاهش ممكن است تنگنـاي   جمعيت

محيطي، تخريب  ژنتيكي باشد كه در اثر شرايط زيست
آيــد  زيســتگاه و آميــزش خويشــاوني بــه وجــود مــي

)Norris et al., 1999    اين پديده به مـرور زمـان بـه .(
ــاهده   ــل مش ــيتي و ال ــاهش هتروزايگوس ــده در  ك ش

هـاي مـورد    شـود. در جمعيـت   ها منجـر مـي   جمعيت
تـرين اثـر در كـاهش هتروزايگوسـيتي      مطالعه محتمل

هاي خويشـاوندي   تواند تخريب زيستگاه و آميزش مي
  باشد.

جـز   هاي ژنـي بـه   بر اساس نتايج، تمامي جايگاه
 IC434(در رودخانــــة بــــريم) و  Bbar8جايگــــاه 

ــادل   ــراف از تع ــاد) انح ــة خيرآب ــاردي  (رودخان  –ه
واينبرگ را نشان دادند. يكي از علل انحراف از تعادل 

ــول و اســتفاده از   -هــاردي  ــل ن ــرگ وجــود ال واينب
نشانگرهاي غيراختصاصي است. در واقع، وجود الـل  

اي  پديـده هـاي ماهيـان    نول در خصوص ريزمـاهواره 
بيانگر ميزان تمـايز   Fst). شاخص ibidمعمول است (
ها در سطوح مختلف است. هـر چـه    ژنتيكي جمعيت

ميزان جريـان ژنـي بـين منـاطق بيشـتر باشـد، تمـايز        
 ,Beacham and Macconachiژنتيكي كمتـر اسـت (  

شـده در بـين دو جمعيـت     محاسبه Fst). ميزان 2004
تمايز پايين در بين بود كه بيانگر  036/0مورد بررسي 

ــت (   ــي اس ــورد بررس ــت م  Smith andدو جمعي

Mcveagh, 2005; Avise, 2004 .(  
زايي منوط به افزايش  با توجه به اينكه پديدة گونه

هاي جدا يا نسبتاً جـدا از   اختلاف ژنتيكي در جمعيت
توان در بـين   همديگر است، بنابراين، به طور قطع مي

فواصـل جغرافيـايي و   پارامترهايي نظير جريان ژنـي،  
ــه ــرار كــرد (  گون ــاط برق  Beacham andزايــي ارتب

Macconachi, 2004   ميزان جريان ژنـي در بـين دو .(
برداري بيانگر نبود اختلاف زيـاد ژنتيكـي    منطقة نمونه

هــدف اصــلي از حفاظــت  هاســت. در بــين جمعيــت
آبزيان، نگهداري دامنة وسيعي از تنوع ژنتيكـي اسـت   

)Skaala et al., 2004   بر اساس ارزيـابي اطلاعـات .(
آمده از فراواني اللي، هتروزايگوسـيتي، تعـادل    دست به
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و ترسيم دنـدروگرام   Fstواينبرگ، شاخص  –هاردي 
گرفـت كـه دو     تـوان نتيجـه   بـرداري مـي   مناطق نمونه

جمعيت مجزا در ايـن منـاطق وجـود دارد كـه داراي     
جريان ژني بالايي در بين خـود و بـر همـين اسـاس،     

انـد.   اراي تنوع ژنتيكي بـالايي درون جمعيـت بـوده   د
يكي از دلايل وجود جريان ژني بـالا در بـين ايـن دو    

انـد،   جمعيت، در حالي كه حوضة آبي جـدايي داشـته  
بـه ايـن    Wahlundباشد. اثـر   Wahlundتواند اثر  مي

نكته اشاره دارد زماني كه در يك جمعيت دو يا تعداد 
ي اللـي متفـاوت وجـود    بيشتري زيرجمعيت با فراوان

ــاهش هتروزايگوســيتي   ــت، باعــث ك ــد، در نهاي دارن
شـوند، حتـي اگـر     شدة كلي در جمعيـت مـي   مشاهده

واينبـرگ نيـز قـرار     -ها در تعادل هاردي  زيرجمعيت
تـوان بـه    ها مـي  گيرند. از دلايل ايجاد اين زيرجمعيت

موانع جغرافيايي و رانش ژنتيكي اشاره كرد. با اسـتناد  

توان گفت كه آلـودگي بـه كـاهش تنـوع      مي به نتايج،
ها منجـر خواهـد شـد. همـان      ژنتيكي در بين جمعيت

شود، جمعيـت متعلـق بـه رودخانـة       گونه كه ديده مي
هـاي شـن و ماسـه در     بريم، به علت وجود كارخانـه 

بـرداري، نسـبت بـه جمعيـت      بالادست محـل نمونـه  
 اي نسبتاً بكر بـه دسـت   رودخانة خيرآباد، كه از منطقه

تــري را نشــان داد.  آمــده بــود، تنــوع ژنتيكــي پــايين
همچنين، موانع طبيعـي، كـه مـانع از ارتبـاط ايـن دو      

 34جمعيت شده است، باعـث ايجـاد تنـوع ژنتيكـي     
در بـين دو جمعيـت    Rstدرصدي بر اساس شاخص 

طي گذشت زمان شده است. با توجه بـه اينكـه ايـن    
طي اين گونه فاقد نشانگر ريزماهوارة اختصاصي بود، 

مطالعه شش جفت نشانگر ريزماهواره براي اين گونه 
  شناسايي شد.
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