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در  Oxynoemacheilus angorae (Steindachner, 1897)بررسی ساختار جمعیتی 

های قشلاق )استان کردستان(، سفید برگ و گاماسیاب )استان کرمانشاه( با رودخانه

 انگرهای ریزماهوارهاستفاده از نش
 2زهره قدسی، 1علی شعبانی، 1حدیثه کشیری

 دانشکده شیلات و محیط زیست، دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی گرگانگروه شیلات،   1
 دانشگاه تربیت مدرس دانشکده منابع طبیعی و علوم دریایی،2

 مقاله: نوع

 پژوهشی
 چکیده

باشد. در تحقیق ، از ماهیان آب شیرین و بومی ایران می Oxynoemacheilus angoraeسگ ماهی آنگورا، 

های قشلاق )کردستان(، سفید منظور بررسی ساختار جمعیتی سگ ماهی آنگورا در رودخانه حاضر به

برگ و گاماسیاب )کرمانشاه(، از شش نشانگر ریزماهواره استفاده شد که همگی پلی مورفیسم نشان دادند. 

دست آمد که حاکی از ه ب 82/0و  33/14ترتیب  و هتروزایگوسیتی مشاهده شده به متوسط تعداد الل

باشد. در بررسی انحراف از تعادل غنای اللی و تنوع ژنتیکی مناسب این گونه در مناطق مورد بررسی می

تست مورد بررسی )سه جمعیت در شش جایگاه ژنی(، انحراف معنی دار  18مورد از  10وینبرگ،  -هاردی

 مطالعههای مورد س از اعمال ضریب تصحیح بونفرونی نشان دادند. در این راستا، در برخی جایگاهپ

Rst (04/0 ،)و  Fst (033/0)های شاخص در بررسیکسری هتروزایگوسیتی معنی داری مشاهده شد. 

اریانس نتایج حاصل از آنالیز و .های مناطق مورد بررسی مشاهده شدتمایز ژنتیکی پایینی بین نمونه

باشد. همچنین ها مینشان داد که بالاترین میزان تنوع مشاهده شده مربوط به درون جمعیتنیز مولکولی 

بالاترین میزان فاصله ژنتیکی بین مناطق سپید برگ و گاماسیاب مشاهده شد. نتایج حاصل از دندروگرام 

UPGMA ًجدایی از سگ ماهی آنگورا در  هایجمعیت و مقادیر فاصله ژنتیکی نیز نشان داد که احتمالا

 مناطق مورد بررسی وجود دارد. 

 مقاله: تاریخچه

 25/12/93دریافت: 

 23/02/94اصلاح: 

 30/02/94پذیرش: 

 : کلمات کلیدی

  مورفیسمپلی

  جمعیت

 ریزماهواره

 

 هـمقدم

جمعیت ماهیان درصد  11گونه،  23با   Balitoridaeدر بین ماهیان آب شیرین ایران، سگ ماهیان جویباری متعلق به خانواده 

گونه، عنوان دومین خانواده بزرگ آب شیرین کشور  81ماهیان با بعد از خانواده کپورکه طوری شود بهآب شیرین را شامل می

ر د (. اعضای این خانواده شامل ماهیانی کوچک با پراکنش محدود بوده که معمولاCoad, 2013ًرا به خود اختصاص داده است )

از  Oxynoemacheilus angoraeبا نام علمی  (. سگ ماهی آنگوراAbdoli et al., 2010شوند )های جاری یافت میبستر آب

باشد باشد. اطلاعات محدودی در خصوص زیستگاه و نیازهای اکولوژیکی این گونه در دسترس میبومی ایران میهای گونه

(Coad, 2013به .) های تصفیه ن جویباری بنا به دلایل مختلف از جمله سد سازی، ورود فاضلابطور کلی، جمعیت سگ ماهیا

(. با در Abdoli et al., 2010باشد )رو به کاهش می دیگرعوامل  برخیها جهت آبیاری اراضی و نشده، انحراف جریان رودخانه

                                                           
 :نویسنده مسئول، پست الکترونیک  hadiskashiri@gmail.com 
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حفظ تنوع زیستی به عنوان شاخص های آب شیرین و همچنین اهمیت نظر گرفتن نقش اکولوژیکی این ماهیان در اکوسیستم

رسد. تنوع نظر می کی جمعیت این ماهیان امری ضروری بهیمهمی از توسعه یافتگی کشورها، آگاهی از ساختار و تنوع ژنت

های مربوط به حفظ ذخایر زیستی پیشنهاد شده توسط سازمان حفاظت جهانی برای برنامهژنتیکی یکی از سه سطح تنوع 

ها و یا ها، کروموزومهرگونه تغییر و تنوع در نوکلئوتیدها، ژن که شامل(. تنوع ژنتیکی Lucentini et al., 2009باشد )طبیعی می

منظور حفظ سازگاری در  های وحشی به(، به عنوان اولین پیش نیاز جمعیتWang et al., 2009) استژنوم کامل موجودات 

تواند اثرات (. در واقع، کمیت و کیفیت تنوع ژنتیکی میDiz and Presa, 2009باشد )شرایط محیطی در حال تغییر مطرح می

های کوچک ماهیان و این در حالیست که چنین تاثیراتی بر جمعیت .های طبیعی بگذاردمستقیمی بر پایداری جمعیت

 گرددهایی که بنا به دلایل مختلف در معرض کاهش قرار دارند بسیار تشدید میهمچنین جمعیت

 (Frankham et al. 2002; Reed and Frankham, 2003  .) 

پذیرفت اما با در نظر گرفتن ها، از طریق بررسی صفات مورفومتریک و مریستیک انجام میدر ابتدا ارزیابی ساختار جمعیت

گرهای عواملی همچون حساسیت بالای این صفات به تغییرات محیطی و یا محدود بودن داده های حاصل از تفسیر آن، نشان

ها اثبات شده است. در ها در مطالعات مربوط به ساختار ژنتیکی جمعیتمولکولی گوناگونی توسعه یافتند که ارزشمند بودن آن

SSRsیا تکرارهای توالی ساده ) 1هابین نشانگرهای موجود، ریزماهواره
( به عنوان ابزاری مناسب، دقیق و در عین حال ساده 2

(. Verspoor and Jordan, 1989اند )های مختلف ماهیان داشتهسی ساختار ژنتیکی جمعیت گونهتری در بررکاربرد گسترده

باشند به فراوانی در سراسر ژنوم های ژنومی تکراری پشت سر هم میها که نشان دهنده نوع منحصر به فردی از توالیریزماهواره

راحتی قادر به تکثیر از طریق واکنش  این نشانگرها به سازند.ی اللی را نمایان میلوجود داشته و سطوح بالای چندشک

ها در مطالعات پایه و کاربردی گوناگون کاربرد موفقی موجب شده تا ریزماهواره ی مذکورهاگیژباشند. ویای پلیمراز می زنجیره

مدترین نشانگرها در آعنوان کار ها را بهز ریزماهواره( نی2003و همکاران ) Bartfai(. Chistiakov et al., 2006داشته باشند )

ها در بین سایر نشانگرها معرفی نمودند لذا در بررسی حاضر نیز از نشانگرهای ریزماهواره جهت بررسی تنوع ژنتیکی جمعیت

ارزیابی تنوع ژنتیکی سگ ماهی جویباری استفاده گردید. تاکنون در خصوص ارزیابی ساختار ژنتیکی سگ ماهی آنگورا در 

های سگ ماهیان بوده برخی دیگر از گونهمحدود به  زمینههای صورت گرفته در این عاتی گزارش نشده و بررسیایران اطلا

 Paraschistura های گونهاست. در این راستا، محققین تنوع ژنتیکی قابل قبولی را از نظر غنای اللی و هتروزایگوسیتی برای 

nielseni ( و 1393و مند )بوشهر( )عمویی و همکاران،  های شاپور )فارس(، دالکیدر رودخانهTurcinoemacheilus kossiwigi 

گزارش نمودند. همچنین  (a1393)عسگری و همکاران، های بریم )کهگیلویه و بویراحمد( و حیدر آباد )خوزستان( در رودخانه

پایینی برای گونه  تبین جمعی(، سطح تمایز ژنتیکی و تنوع b1393در تحقیق دیگری توسط عسگری و همکاران )

Oxynoemacheilus kiabii در این راستا، با های کرمانشاه و همدان گزارش گردید. بین دو حوضه رودخانه گاماسیاب در استان

گردد، در بررسی های بومی کشور محسوب میکه از گونه O. angoraeتوجه به عدم وجود اطلاعات در خصوص ساختار ژنتیکی 

های قشلاق )کردستان(، سفید برگ و گاماسیاب )کرمانشاه( که از مناطق ختار ژنتیکی این گونه در رودخانهحاضر به ارزیابی سا

 باشند پرداخته شد. عمده پراکنش این ماهی می

 ها مواد و روش

 DNA و استخراج هاجمع آوری نمونه

)جدول  (استان کرمانشاه)و گاماسیاب  د برگ، سفی(استان کردستان) های قشلاقاز رودخانه O. angoraeآنگورا  انسگ ماهی

تا  2حدود  ( شناسایی شدند.Coad, 2014) ( و بر اساس کلیدهای شناسایی معتبر برای گونه مورد نظر1جمع آوری )شکل ( 1

ای هدر تیوب DNAجداسازی و تا زمان استخراج قطعه ماهی به ازای هر منطقه(  28)ای هر ماهی گرم از باله دمی یا سینه 3

قرار داده شده و جهت انجام آزمایشات مولکولی به آزمایشگاه بیوتکنولوژی آبزیان دانشگاه علوم  ٪9۶حاوی الکل اتانول 

( Hillis et al., 1996کلروفرم )-ها با استفاده از روش فنلنمونه DNAکشاورزی و منابع طبیعی گرگان انتقال داده شدند. 
                                                           

1. Microsatellites 
2. simple sequence repeats 
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گراد درجه سانتی -20دمایلیتر آب مقطر استریل تا زمان شروع آزمایشات مولکولی، در مایکرو 100استخراج و پس از افزودن 

 ارزیابی گردید %1با استفاده از بایوفتومتر و الکتروفورز با ژل آگارز  DNAنگهداری شدند. همچنین کمیت و کیفیت 

(Sambrok et al., 1989) . 

 موقعیت جغرافیایی مناطق مورد بررسی . 1جدول 

 (Eطول جغرافیایی ) (Nعرض جغرافیایی ) نطقهنام م

 4۶0 59´ 31.11˝ 350 18´ ۷9.01˝ قشلاق

 4۶0 24´ 24.29˝ 340 5۶´ 48.۶1˝ سفید برگ

 4۷0 28´ 24.14 ˝ 340 0۶´ 50.34˝ گاماسیاب

 

 

  O.  angoraeمناطق نمونه برداری  .1 شکل

 ایهای ریزماهوارهتجزیه و تحلیل

 ,.IC487 (Bang et alو  Bbar3, Bbar7, Bbar8, Bbar11 (Taylor et al., 2001 ،)IC720ای هوارهاز شش جفت آغازگر ریزما

ای پلیمراز برای هر یک از آغازگرها های زنجیره(. واکنش1( جهت انجام واکنش زنجیره ای پلیمراز استفاده شد )جدول 2009

( آورده شده 2ای پلیمراز در جدول ). مراحل واکنش زنجیرهدست آمده ها بانجام و بهترین دمای اتصال برای هر یک از آن

دست آمده ه های ب)غیر یونیزه( جداسازی شدند. ژل % 10ای پلیمراز روی ژل پلی اکریل آمید است. محصولات واکنش زنجیره

ها توسط دستگاه ( و تصاویر آنBassam et al., 1991از الکتروفورز عمودی محصولات، به روش نیترات نقره رنگ آمیزی )

 Gel pro analyzer 3. 0( ثبت گردید. در نهایت طول قطعات با استفاده از نرم افزار Gel Doc XR, BIO-RADمستندساز ژل )

 محاسبه گردید.
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 های ژنی مورد استفاده در این بررسیخصوصیات جایگاه .1جدول 

جایگاه 

 ژن

تعداد 

 کل الل

دامنه طولی 

 )جفت باز(
 توالی

 اتصالدمای 

(0C) 

Bbar3 2۶ 24۷-1۷0 
F: TACCCTCCTAGGCTTGCTGA 
R: CTGGGGCTTTTCATTTTGAG 55 

Bbar7 19 228-100 
F: GAGCAACAGCTGCTGTAGGA 
R: GTCGGACCAACCTGAAAACT 5۶ 

Bbar8 25 228-9۶ F: CTCCCTGGATTACTCCCTGA 

R: AGCGCGTCTGTGAAGTTTCT 
5۶ 

Bbar11 1۶ 188-140 F: GCGGAGGAAGAGAAACACAG 
R: CTATGCCATTGCCACACATC 

55 

IC720 11 212-15۶ F: CGCAATGCATTCTCCAATCTCAA 

R: GACCCCACTCATCACTGCCTCTC 
5۷ 

IC487 18 200-14۶ F: GATTATGCCATGCCGTTGACTGT 

R: GCTGTTGAAAACTCACCCCTGTG 
5۷ 

 

 ای پلیمرازدمایی واکنش زنجیره سیکل .2جدول 

 (0Cدما ) زمان مرحله تعداد چرخه

 94 دقیقه 3 واسرشت چرخه1

 چرخه 35

 واسرشت

 اتصال

 تکثیر

 ثانیه 30

 ثانیه 30

 ثانیه ۶0

C˚94 

 (1)جدول  درجه حرارت اتصال

C˚۷2 

 C˚۷2 دقیقه 10 تکثیرنهایی چرخه 1

 

 آماری تجزیه و تحلیل

های نول، خطای دسته بندی و ( جهت بررسی امکان وجود اللOosterhout et al., 2004) Microchecker  2.2.1از نرم افزار

( جهت Peakall and Smouse, 2006) GenAlex 6.3های بزرگ استفاده گردید. از بسته نرم افزاری امکان از دست رفتن الل

و مورد انتظار، میزان تنوع ژنتیکی درون و  ثر، هتروزایگوسیتی مشاهده شده ؤهای مها، تعداد اللا در جایگاههتعیین تعداد الل

( با SMMای )بر اساس مدل جهش پله Rst( و IAMبر اساس مدل اللی بی نهایت ) Fstجمعیتی و همچنین میزان  بین

 GENEPOPوینبرگ نیز از نرم افزار  -استفاده از آنالیز واریانس مولکولی استفاده شد. به منظور تست انحراف از تعادل هاردی

3.4 (Raymond and Rousset, 1995استفاده گردید ) این نرم افزار برای ارزیابی احتمال انحراف معنی دار از روش زنجیره .

. شاخص درون آمیزی 500ها: و دسته 1000، تکرارها: 10000کند: عدم حفظ: مارکوو با استفاده از پارامترهای  ذیل عمل می

(Fis و سطح معنی داری آن نیز با استفاده از نرم افزار )FSTAT 2.9.3 (Goudet, 2001)  تعیین گردید. همچنین مقادیر

بر اساس  UPGMA( مشخص گردید. دندروگرام Yeh et al., 1999) PopGeneاهت و فاصله ژنتیکی با استفاده از نرم افزار بش

 مقادیر فاصله ژنتیکی نیز با استفاده از همین نرم افزار ترسیم گردید. 

 جـنتای

علایمی از  Microcheckerد شکلی نشان دادند. نتایج حاصل از نرم افزار هر شش جایگاه مورد استفاده در این بررسی حالت چن

و  Bbar7های ژنی های نول در جایگاههای بزرگ را نشان نداد اما امکان وجود اللوجود خطای دسته بندی یا از دست رفتن الل

IC720 ثر و همچنین ؤمشاهده شده و م هاییید نمود. اطلاعات مربوط به اللأهای گاماسیاب کرمانشاه را تدر نمونه

های های مشاهده شده در رودخانهآورده شده است. میزان متوسط الل 3هتروزایگوسیتی مشاهده شده و مورد انتظار، در جدول 

ترین میزان دست آمد که در این میان بالاترین و پایینه ب 50/15و  ۶۶/15، 83/11ترتیب  گاماسیاب، قشلاق و سپید برگ به
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 -0۷/15ثر نیز در محدوده ؤهای م( مشاهده شد. میزان الل10) IC720( و 19) Bbar3های ترتیب در سطح جایگاه به متوسط

IC720 (88/5 )( و ۷2/13) Bbar3های ترتیب مربوط به جایگاه ترین میزان متوسط بهدست آمد که بالاترین و پایینه ب 0۷/5

که بالاترین مقدار طوری ( قرار داشت به82/0)میانگین: 28/0-00/1در محدوده  (Hoبود. مقدار هتروزایگوسیتی مشاهده شده )

( بود. IC487و  Bbar3 ،IC720های ( و سفید برگ )جایگاهIC487و  Bbar8های های رودخانه گاماسیاب )جایگاهمتعلق به نمونه

را نشان دادند. هتروزایگوسیتی مورد انتظار  Hoن ترن میزاپایین Bbar7های رودخانه گاماسیاب در جایگاه در این راستا نمونه

( IC720ترین میزان مربوط به رودخانه گاماسیاب )جایگاه دست آمد که پایینه ( ب88/0)میانگین:  80/0 -93/0نیز در محدوده 

 بود. 

 O.  angoraeتنوع ژنتیکی شش جایگاه ژنی مورد استفاده برای گونه  .3جدول 

 Bbar3 Bbar7 Bbar8 Bbar11 IC720 IC487 منطقه/جایگاه

 

 

 گاماسیاب

 

 

Na 1۷ 12 12 9 11 10 

Ne 44/11 32/۷ 29/8 ۶2/5 0۷/5 38/9 

Ho 89/0 28/0 00/1 ۷5/0 32/0 00/1 

He 91/0 8۶/0 8۷/0 82/0 80/0 89/0 

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

 

 

 

 قشلاق
 

 

 

Na 20 14 19 1۶ 11 14 

Ne ۶5/14 52/10 ۶4/12 8۶/9 44/5 2۷/9 

Ho 89/0 ۷5/0 92/0 85/0 ۷5/0 9۶/0 

He 93/0 90/0 92/0 89/0 81/0 89/0 

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

 

 

 سپید برگ

 

 

Na 20 1۶ 20 12 8 1۷ 

Ne 0۷/15 80/9 25/14 1۶/۷ 12/۷ 9۶/11 

Ho 00/1 ۷1/0 82/0 92/0 00/1 00/1 

He 93/0 89/0 93/0 8۶/0 8۶/0 91/0 

pHw * *** Ns ns ns Ns 

pHwتست احتمال تعادل هاردی :- ( وینبرگ پس از ضریب تصحیح بونفرونیns* ،05/0: عدم معنی داری>P  **،01/0>P ***،001/0>P) 

(. در این خصوص، از بین 3 جمعیت بررسی گردید )جدول -وینبرگ برای تمام ترکیبات جایگاه ژنی -انحراف از تعادل هاردی

مورد پس از اعمال ضریب تصحیح بونفرونی، انحراف معنی داری  10سی )سه جمعیت در شش جایگاه ژنی( تست مورد برر 18

، Bbar3های ، قشلاق در جایگاهBbar11های رودخانه گاماسیاب در جایگاه ژنی از تعادل نشان دادند. این در حالی بود که نمونه

Bbar7  وBbar11 های و همچنین سفید برگ در جایگاهBbar8 ،Bbar11 ،IC720  وIC487  در تعادل قرار داشتند. در بررسی

کسری هتروزایگوسیتی مشاهده شد که در این میان،  IC487و  Bbar7 ،Bbar11های ژنی (، در جایگاهFisضریب درون آمیزی )

سط نرم افزار ( پس از اعمال ضریب تصحیح توP≤0.002دار )در منطقه گاماسیاب کسری معنی IC487و  Bbar7های جایگاه

Fstat  نشان دادند. در این راستا، متوسط شاخصFis ،0۷0/0 که جایگاه نحوی دست آمد بهه بBbar7  بالاترین میزان این

دست آمد که بالاترین و ه ب  Nm ،8/40(. در بررسی میزان جریان ژنی، متوسط شاخص 4شاخص را نشان داد )جدول 

(. همچنین از نظر میزان جریان ژنی و تمایز 4وجود داشت )جدول   IC487و  Bbar3های هترتیب در جایگا ترین میزان به پایین

های ( بین نمونه01۷/0ترین سطح تمایز )( و در عین حال پایین5/14ژنتیکی بین مناطق مورد بررسی بالاترین سطح جریان )

ها، ( نیز بر اساس فراوانی اللFstنتیکی )(. متوسط میزان شاخص تمایز ژ5مناطق سپید برگ و قشلاق مشاهده شد )جدول 

حاصل از آنالیز واریانس مولکولی نیز حاکی از وجود تنوع ژنتیکی  Fst(. همچنین بررسی نتایج 4دست آمد )جدول ه ب 0/033
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تست  ها وجود داشت. نتایج حاصل ازتنوع مشاهده شده در بین جمعیتدرصد  3که تنها طوری ها بود بهبالا در درون جمعیت

Rst  .نیز مبین تنوع درون جمعیتی بالا و تنوع بین جمعیتی پایین در مناطق مورد بررسی بود 

 ( در سطح شش جایگاه مورد بررسیNm( و جریان ژنی )Fst(، تمایز ژنتیکی )Fisشاخص درون آمیزی ) .4جدول 

 Bbar3 Bbar7 Bbar8 Bbar11 IC487 IC720 میانگین 

Fis 003/0- 344/0 00۷/0- 018/0 1۶4/0 09۷/0- 0۷0/0 

Fst 019/0 022/0 033/0 04۷/0 052/0 02۶/0 033/0 

Nm 8۶/12 23/11 41/۷ 09/5 59/4 23/9 40/8 

 
 بر اساس فراوانی برای مناطق مورد بررسی Fstو  Nmمیزان  .5 جدول

 سپید برگ قشلاق گاماسیاب برداریمناطق نمونه

 گاماسیاب
 

51/10 09/۷ 

 023/0 قشلاق
 

15/14 

 01۷/0 034/0 سپید برگ
 

 بالا و پایین قطر به ترتیب نشان دهنده جریان ژنی و تمایز ژنتیکی می باشد داعدا

های مناطق ترتیب بین نمونه ترین میزان فاصله ژنتیکی بهاهت ژنتیکی، بالاترین و پایینبدر بررسی مقادیر فاصله و ش

بر اساس مقدار فاصله  UPGMA(. طبق دندروگرام 5شاهده گردید )جدول گاماسیاب با سفید برگ و قشلاق با سفید برگ م

 (. 2های قشلاق و سفید برگ در گروهی جدا از جمعیت رودخانه گاماسیاب قرار گرفتند )شکل رودخانه ژنتیکی نیز جمعیت

 ماتریس شباهت و فاصله ژنتیکی .۶جدول 

-مناطق نمونه

 برداری
 سپید برگ قشلاق گاماسیاب

 ابگاماسی
 

0/۶۶ 0/49 

 41/0 قشلاق
 

0/۶9 

 3۶/0 ۷1/0 سپید برگ
 

 دهنده شباهت و تفاوت ژنتیکی می باشد بالای و پایین قطر به ترتیب نشان داعدا

 

 
 O.  angoraeدر گونه  های مناطق مورد بررسیبرای نشان دادن روابط فیلوژنتیک بین نمونه UPGMAدندوگرام . 2شکل
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 بحث

تواند با گذشت زمان تحت تاثیر برخی عوامل فیزیکی و های مختلف ماهیان در طبیعت میهای گونهساختار ژنتیکی جمعیت

های محیطی، درون آمیزی، جهش در سطوح مختلف و عواملی از این قبیل دستخوش زیستی همچون تخریب زیستگاه، آلودگی

های مهم وضعیت اکولوژیکی  عنوان یکی از شاخص (. در این راستا، تنوع ژنتیکی بهNasren et al., 2009تغییراتی گردد )

 باشدهای آبی و به عنوان ابزاری منحصر به فرد و توانمند جهت ارزیابی و مدیریت جوامع زیستی مطرح میاکوسیستم

(Zhou et al., 2004; Avise, 2000لذا، آگاهی از وضعیت ژنتیکی جمعیت .)ه ویژ های مختلف ماهیان بههای مربوط به گونه

هایی که در معرض کاهش جمعیت قرار دارند از اهمیت بسیاری برخوردار است. در این خصوص، نشانگرهای ریزماهواره در گونه

 .Oگونه  سفانهأ(. متLiu and cordes, 2004تری نسبت به سایر نشانگرها دارند )ارزیابی ساختار و تنوع ژنتیکی، کاربرد گسترده

angorae های های مورد استفاده در این بررسی از مطالعات انجام شده روی گونهصاصی بوده و جایگاهفاقد جایگاه ژنی اخت 

Iksookimia choii(Bang et al., 2009 و  )Barbatula barbatula (Taylor et al., 2001انتخاب شدند ) . هر شش جایگاه مورد

هایی ها و همچنین میزان هتروزایگوسیتی به عنوان شاخصلمورفیسم نشان دادند. تعداد متوسط الاستفاده در این تحقیق، پلی

باشند. با این وجود، تحقیقات نشان داده که غنای اللی که بالا بودن آن ها مطرح میمهم در ارزیابی سطح تنوع ژنتیکی جمعیت

ها یابی سطح تنوع نمونهتری نسبت به هتروزایگوسیتی در ارزنشان دهنده بالا بودن اندازه جمعیت موثر است، معیار مناسب

مطالعات پیشین (. Diz and Presa, 2009باشد )بوده و هتروزایگوسیتی بیشتر مبتنی بر تغییرات تصادفی در فراوانی ژنی می

( نشان داده که روندی افزایشی در میزان هتروزایگوسیتی و غنای اللی از ماهیان آب 2000)Dewoody and Avise توسط 

گونه از  ۷8ای ان آنادروموس و سپس دریایی وجود دارد. محققین مربوطه با ارزیابی تنوع ریزماهوارهشیرین به سمت ماهی

و  در بررسی حاضر تعداد اللگزارش نمودند.  4۶/0و  5/۷ترتیب  ماهیان آب شیرین، متوسط تعداد الل و هتروزایگوسیتی را به

. در مدآدست ه ( ب0/82)میانگین:  1/00-0/28( و 14/33)میانگین:  20-8ترتیب در محدوده  هتروزایگوسیتی مشاهده شده به

های گاماسیاب، های متعلق به مناطق مختلف نیز مقادیر هتروزایگوسیتی و تعداد الل مشاهده شده برای رودخانهارزیابی نمونه

( بوده است بنابراین Dewoody and Avise, 2000قشلاق و سپید برگ، بالاتر از مقادیر گزارش شده برای ماهیان آب شیرین )

مناطق مورد بررسی  هر یک از از غنای اللی و سطح تنوع ژنتیکی قابل قبولی در O.  angoraeگونه توان اذعان داشت که می

باشد. شاید بتوان یکی از دلایل احتمالی سطح بالای تنوع مشاهده شده در این بررسی را مقاومت نسبی این گونه میبرخوردار 

( در بررسی تنوع ژنتیکی سگ ماهی 2009و همکاران ) Knapen( در نظر گرفت. در این خصوص، IUCN, 2014ودگی )به آل

Barbatula barbatula متوسط 9/5بالایی )متوسط الل:  ای مختلف در شمال بلژیک، تنوع نسبتاًهای رودخانهدر سیستم ،

برای ماهیان آب شیرین گزارش نمودند. محققین مقاومت بالای این  ( را در مقایسه با مقادیر مطرح شده0/۷۶هتروزایگوسیتی: 

گونه به آلودگی و انعطاف پذیری اکولوژیکی آن را به عنوان یک دلیل احتمالی تنوع موجود در مناطق مورد بررسی مطرح 

ع ژنتیکی )متوسط ( سطح مطلوبی از تنو2013) Shabani و   Askari(. در تحقیقی دیگر، Knapen et al., 2009نمودند )

های شاپور و بریم در رودخانه Paraschistura bampurensis( را برای سگ ماهی 0/5۶، متوسط هتروزایگوسیتی:13الل:

-گزارش نمودند. به طور کلی اطلاعات محدودی در خصوص زیستگاه و نیازهای اکولوژیکی سگ ماهی آنگورا در دسترس می

ثر در پراکنش سگ ماهی ؤ( در بررسی فاکتورهای محیطی م1392باطبایی و همکاران )(. در این راستا طCoad, 2013باشد )

تواند اهمیت بالایی در تراکم و آنگورا در رودخانه کردان بیان داشتند که دو فاکتور سرعت جریان آب و بستر رودخانه می

نه قشلاق نیز با مسایلی از قبیل کاهش میزان ویژه رودخا پراکنش این گونه داشته باشد. مناطق مورد بررسی در این تحقیق به

باشند. از طرف آب و تغییر بافت بستر ناشی از عواملی همچون بروز خشکسالی، سد سازی و برداشت شن و ماسه مواجه می

بومی ی صنعتی و یا گردشگری بومی و غیرها های مختلف ناشی از فعالیتدیگر هر سه رودخانه مذکور مستعد ورود آلودگی

باشد لذا ممکن است علی رغم سطح تنوع اللی و هتروزایگوسیتی مشاهده شده در این بررسی و همچنین مقاومت نسبی این می

های مذکور تنوع های مختلف به داخل رودخانههای خفیف ارگانیک، افزایش بیش از پیش ورود آلایندهگونه به حضور آلودگی

تواند با اثر بر قابلیت تولید های مختلف میثیر قرار دهد. در واقع، حضور آلایندهأتژنتیکی این گونه بومی را در دراز مدت تحت 

ها و کاهش تنوع ژنتیکی ها را دستخوش تغییراتی نموده و در نهایت منجر به حذف برخی اللمثلی ماهی، فراوانی برخی ژنوتیپ
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 در یکیژنت تنوع شیافزا باعث مدت کوتاه در توانند یم جهش وقوع احتمال شیافزا باها ندهیآلا یبرخ گرید طرفگردد. از 

که در طوری آورند به دیپد را برای جمعیت یانباریز اثرات است ممکن مدت دراز در جهش نوع به بسته چه اگر گردند تیجمع

(. Hilborn et al., 2003برخی تحقیقات کاهش تنوع ژنتیکی، در برخی افزایش و در برخی دیگر تغییری مشاهده نشده است )

 Lucentini et)وینبرگ را داشت  -توان انتظار انحراف از تعادل هاردی های ماهیان مختلف در طبیعت میدر بسیاری از جمعیت

al., 2009) ای در راستای ارزیابی تنوع ژنتیکی سگ ماهی در مطالعهParaschistura bampurensis  انحراف از تعادل معنی ،

های بریم و شاپور مشاهده شد که محققین علت عمده آن را ناشی از کسری به رودخانه های متعلقداری در نمونه

تست مورد بررسی  18مورد از  10در تحقیق حاضر نیز (. Askari and Shabani, 2013هتروزایگوسیتی عنوان نمودند )

تصحیح بونفرونی نشان دادند. در وینبرگ پس از اعمال ضریب  -جایگاه ژنی(، انحراف معنی داری از تعادل هاردی×)جمعیت

تواند به عنوان باشد. در این میان، کسری هتروزایگوسیتی میبررسی علل و عوامل انحراف از تعادل، دلایل گوناگونی مطرح می

نیز حاکی از وجود کسری  FSTATعاملی مهم در انحراف از تعادل مشاهده شده نقش داشته باشد. نتایج حاصل از نرم افزار 

-های مورد بررسی بود. دلایل زیستی این کسری به خوبی شناخته نشده و عوامل زیادی میزایگوسیتی در برخی از جایگاههترو

-های نول به عنوان یکی از عوامل عمده در نظر گرفته میوجود آوردن آن نقش داشته باشد. در این خصوص، الل تواند در به

ی معنی دار هایی که کسری هتروزایگوسیتهای نول در جایگاه، امکان وجود اللMicrocheckerشوند. نتایج حاصل از نرم افزار 

یید أها در ماهیان مورد تای عادی بوده و در توارث ریزماهوارههای نول پدیدهیید نمود. در واقع، وجود اللأنشان داده بودند را ت

ها افزایش هتروزایگوسیتی نیز مشاهده گردید که جایگاه(. در این بررسی در برخی Rodzen and May, 2002) قرار گرفته است

ها معنی دار نبود. در افزایش هتروزایگوسیتی نیز عوامل متعددی همچون یک از جایگاهالبته اافزایش مشاهده شده در هیچ

نرم افزار تواند نقش داشته باشد. نتایج حاصل از ، اشتباه در هنگام خواندن الل و یا انحراف تصادفی میPCRخطای 

Microchecker های مورد نظر، احتمال خطا هنگام خواندن را رد نمود. همچنین با توجه به بهینه بودن شرایط تکثیر جایگاه

دست ه ب Fis، 0۷0/0 میزان متوسطدر ارزیابی شاخص درون آمیزی نیز رسد. نظر می نیز ضعیف به PCRامکان بروز خطای 

ها را در نظر گرفت. توان احتمال وجود آمیزش خویشاوندی و اختلاط جمعیتدد مذکور، میآمد که با توجه به مثبت بودن ع

تواند با کاهش هتروزایگوسیتی منجر به کاهش شایستگی بقای ماهیان در آمیزش خویشاوندی به عنوان خطری مهم می

، Nmررسی حاضر در ارزیابی شاخص در ب(. Fergusen, 1995های بومی گردد )طبیعت و همچنین به مخاطره انداختن جمعیت

های مورد استفاده مشاهده شد. در صورت عدم وجود جریان ژنی و یا ( در سطح جایگاه:40/8Nmبالایی ) جریان ژنی نسبتاً

(. در این Chakraborty and Leimar, 1987گردد )ای ایجاد میها، تمایز ژنتیکی قابل ملاحظهجریان ژنی اندک بین جمعیت

های مناطق قشلاق و سفید برگ مشاهده شد که با توجه به جریان ( بین نمونه01۷/0ترین میزان تمایز ژنتیکی )یینراستا پا

ه تبادلات بین افراد بیشتر باشد چرا که هرچ ( بین مناطق مذکور به سادگی قابل توجیه می15/14ژنی بالای مشاهده شده )

بر  Fstطور کلی، متوسط شاخص  به(. Beacham and Macconachi, 2004بود )ها نیز کمتر خواهد باشد، تمایز ژنتیکی بین آن

 ,Hartl and Clarckگر تمایز ژنتیکی مهمی باشد )تواند بیان دست آمد که علی رغم پایین بودن میه ب 0/033اساس فراوانی 

 Nmمختلف شمال بلژیک مقادیر ای های رودخانهدر سیستم Barbatula barbatulaدر تحقیقی دیگر روی سگ ماهی (. 1997

تواند گزارش گردید. در بررسی مذکور، محققین بیان نمودند که این میزان پایین تمایز می 0/0۷و  ۷به ترتیب بالاتر از  Fstو 

به عنوان ( نیز 04/0دست آمده در بررسی حاضر )ه ب Rstمیزان (. Knapen et al., 2009گر تمایز جمعیتی مهمی باشد )نمایان

ها برای ریزماهواره Rstهای پیشین نشان داده که میزان بود. بررسی Fstکمی بالاتر از میزان  ،اخص مهمی از تمایز ژنتیکیش

اگرچه تحت شرایط نرخ بالای مهاجرت و کوتاه بودن  .(Slatkin, 1995باشد )می Fstای بالاتر از میزان تحت مدل جهش پله

توانند مشابه یکدیگر باشند شود، این دو شاخص میتقل شدن تمایز از مدل جهش میها که منجر به مسزمان جدایی جمعیت

(Rousset, 1996نتایج حاصل از آنالیز واریانس مولکولی نیز نشان داد که بخش بالایی از تنوع مربوط به درون جمعیت .) ها بوده

داشته است. در بررسی مقادیر فاصله و شباهت  ها وجوددر بین جمعیت درصد( 3)و تنها بخش کوچکی از تنوع مشاهده شده 

( و قشلاق با سفید ۷1های مناطق گاماسیاب با سفید برگ )ترتیب بین نمونه ترین میزان فاصله بهژنتیکی نیز، بالاترین و پایین

دیر فاصله ( بر اساس مقا1994) Thorpe and Solcavaبندی صورت گرفته توسط  ( مشاهده شد که با توجه به طبقه3۶برگ )

( قرار دارد. بر اساس مقادیر 1/21-0/58( تا هم خانواده )0/۶1-0/03های هم جنس )(، در محدوده گونه19۷2) Neiژنتیکی 
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 از گونه بیش از یک جمعیت احتمالاًتوان عنوان داشت که دست آمده میه ب UPGMAفاصله ژنتیکی و دندروگرام 

O.  angorae ( در ارزیابی تنوع ژنتیکی سگ ماهی 1393در این راستا، عمویی و همکاران ) رد.در مناطق مورد بررسی وجود دا

Paraschistura nielseni، های دست آمده در استانه عنوان داشتند که دو جمعیت جدا بر اساس مقادیر فاصله ژنتیکی ب

 Paraschisturaگونه  (. همچنین در بررسی صورت گرفته روی1393فارس و بوشهر وجود دارد )عمویی و همکاران، 

bampurensisهای بریم و شاپور با گزارش و دو گروه متعلق به رودخانه 0/۶۶و  0/40ترتیب ، مقادیر شباهت و فاصله ژنتیکی به

طور کلی عواملی از  (. بهAskari and Shabani, 2013بر اساس فاصله ژنتیکی از هم جدا شدند ) UPGMAترسیم دندروگرام 

های میکروبی در بستر، برداشت شن و ماسه گیری لایه اث سد و کاهش سرعت جریان آب، شکلسالی، احدقبیل بروز خشک

های های صنعتی، شهری و گردشگری بومی و غیربومی که رودخانههای مختلف ناشی از فعالیتبستر و همچنین ورود آلاینده

دراز مدت روی بقا و سطح تنوع ژنتیکی مشاهده شده سگ تواند در باشند، میمورد بررسی در تحقیق حاضر با آن مواجه می

. در واقع، کمبود اطلاعات کافی در مورد زیست شناسی و استماهی آنگورا تاثیر گذار باشد که مستلزم تحقیقات بیشتر 

نیازهای چه بیشتر ها از سوی دیگر، لزوم شناخت هرهاکولوژی سگ ماهی آنگورا از یک سو و دستکاری رو به افزایش رودخان

 سازد. این گونه بومی و همچنین بررسی وضعیت تنوع ژنتیکی در فواصل زمانی مناسب را دوچندان می

 عـمناب

. بررسی فاکتورهای محیطی موثر در پراکنش 1392طباطبایی، س. ن.، ایگدری، س.، کابلی، م.، جوانشیر، آ.، هاشم زاده سقرلو، ا.، زمانی، م. 

، شماره در رودخانه کردان. نشریه شیلات، مجله منابع طبیعی ایران. سال دوم( Oxynoemacheilus bergianus) سگ ماهی جویباری

 .159-1۷1، صفحات ۶۶

 Turcinoemacheilus kossiwigi)جویباری ماهی سگ جمعیت ژنتیکی . ساختارa 1393شعبانی، ع. ،عسگری، ق.، کلنگی میاندره، ح.

Banarescu and Nalbant, 1964) ریزماهواره نشانگرهای از استفاده خیرآباد )خوزستان( با و بویراحمد( و بریم )کهگیلویه انةرودخ در. 

  .2۷5-285صفحات ، ۶۷ شماره ،. سال دوممجله منابع طبیعی ایران
 Oxynoemacheilus kiabii . مقایسه ژنتیکی سگ ماهی جویباریb 1393نوفرستی، ه.، عسگری، ق.، شعبانی، ع.، قدسی، ز.

(Golzarianpour, Abdoli and Frehof, 2011) نشانگرهای از استفاده با همدان و کرمانشاه استان دو در گاماسیاب رودخانه 

 .38۷-390 صفحات ،9شماره  ،. سال سومژنتیک نوین .ریزماهواره

در رودخانه های شاپور  Paraschistura nielseni . بررسی تنوع ژنتیکی سگ ماهی جویباری1393عمویی، ا.، شعبانی، ع. و کلنگی، ح. 

-۷9 صفحات ،4 شماره ،. سال دوممجله بوم شناسی آبزیان .)استان فارس(، دالکی و مند )استان بوشهر( با استفاه از نشانگرهای ریزماهواره

۷1.  
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