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 مطالعه تنوع ژنتیکی سگ ماهی جویباری

 Paraschistura nielseni (Nalbant and Bianco, 1998)  شاپور  های رودخانه 

 از نشانگرهای ریزماهوارهبا استفاده  و مند )استان بوشهر( یدالک ،)استان فارس(

 2 حامد کلنگی میاندره، 2علی شعبانی، 1الهه عمویی خوزانی

 ، دانشکده شیلات و محیط زیست، دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی گرگانگروه تولید و بهره برداری   1
 و منابع طبیعی گرگانگروه تکثیر و پرورش آبزیان، دانشکده شیلات و محیط زیست، دانشگاه علوم کشاورزی  2

 مقاله: نوع

 پژوهشی
 چکیده
رودخانه های   Paraschistura nielseniیباریجو یسگ ماهتحقیق حاضر بررسی تنوع ژنتیکی هدف 

 و IC230 ،IC228 ،IC654، Bbar4))بوشهر( با استفاده از نشانگر ریزماهواره  )فارس(، دالکی و مند شاپور

Bbar7) برداری شد. از پنج جایگاه ژنی در  عدد از هر رودخانه( نمونه 09) قطعه ماهی 09. تعداد بود

های در رودخانه (Na)دست آمد. متوسط الل مشاهده شده ه الل برای هر سه رودخانه ب 421مجموع تعداد 

دست آمد. نتایج حاصل از بررسی تنوع ژنتیکی نشان داد ه ب 8و  1/8، 1/8 شاپور، دالکی و مند به ترتیب

مند به ترتیب  دالکی و بود که مقدار متوسط آن در رودخانه های شاپور، Ho 124/9متوسط که میزان 

برای تمامی مناطق به ترتیب  Heو  Ho دست آمد. متوسط هتروزیگوسیتیه ب 045/9و  152/9، 144/9

 IC654به ترتیب برای جایگاه های  Ho. بیشترین و کمترین میزان محاسبه گردید 848/9و  124/9

واینبرگ در  -مشاهده شد. بررسی انحراف از تعادل هاردیمند  IC228 (481/9)دالکی و  (800/9)

 IC654و مند جایگاه  IC230دالکی جایگاه  ،Bbar7 و IC230 ،IC654شاپور در سه جایگاه  های رودخانه

ی درون تنوع ژنتیک Fst. شاخص مشاهده شدتعادل برقرار بوده و در سایر جایگاه ها انحراف معنی داری 

بر اساس  UPGMAدندروگرام  %( را نشان داد.2جمعیتی پایینی )%( و میزان تمایز بین 08جمعیتی بالا )

از هم جدا نشده اما احتمالا  الکیشاپور و د یرودخانه ها یها یتجمع ترسیم شده و یکیفاصله ژنت

 جدا شده است. یگردو رودخانه د یها یترودخانه مند از جمع یتجمع

 مقاله: تاریخچه

 49/92/00دریافت: 

 92/95/00اصلاح: 

 48/94/00پذیرش: 

 : کلمات کلیدی

  تنوع ژنتیکی

  ریزماهواره

 چند شکلی

 سگ ماهی جویباری

 

 مقدمه

ترین شاخص های لازم برای حفظ و بقای یک گونه جهت سازگاری با  آگاهی از تنوع و ساختار ژنتیکی جمعیت ها از اساسی

قرار دارند، زیرا تصور براین است که تنوع ژنتیکی بالا باعث  محیطی مختلف تأثیر فشارهای زیست حتهایی است که ت محیط

عوامل  .(;Hall and Bardley, 1995 Zhang et al., 2009)شود ها میبهبود توانایی افراد و افزایش شانس بقای افراد جمعیت

، تخریب و تکه تکه (McRae et al., 2005)نش، جفت گیری متعددی همچون انتخاب طبیعی، رانش ژنتیکی، مهاجرت، پراک

ها اهمیت بسزایی  و کاهش جمعیت  bottleneck اثرات (،;Keller and Largiader, 2002 Reiley et al., 2006)شدن زیستگاه 

های وجود در لوکوسهای متنوع ژنتیکی بیان کننده تفاوت در تعداد و نوع آلل. های وحشی دارد در ایجاد تنوع ژنتیکی جمعیت

                                                           
 :نویسنده مسئول، پست الکترونیک e.amooee67@gmail.com 
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مندان زیادی را به دلیل نقش کلیدی در ساختار ذخایر  کروموزومی است و نیازمند توجه ویژه بوده و طی چند سال اخیر علاقه

های ارزیابی ذخایر و مدیریت تواند کمک شایانی به برنامهلذا بررسی ژنتیک جمعیت ذخایر می .طبیعی به خود جلب کرده است

جهت ارزیابی ساختار ژنتیکی جمعیت تا به امروز از نشانگرهای مختلفی  .(Waldman et al., 1999) نماید حفاطتی گونه ها

یکی از پرکاربردترین  (SSRs) هاریزماهوارهو... استفاده شده است که از میان این نشانگرها امروزه   RFLP،AFLPهمچون 

های ریزماهواره ها میزان چند شکلی قابل قبولی را نشانگر .(Crooijmans et al., 1997, Li et al., 2007)د ننشانگرها می باش

های  ی جمعیت ها، تفاوتیکدهد. این نشانگر کاربرد وسیعی در ارزیابی تنوع ژنتیکی، مطالعه ساختار ژنت در بین افراد نشان می

 (.;Kohn et al., 1999 Balloux and Lugon-Moulin, 2002)محاسبه جریان ژنی بین گونه ها دارند  ها و ژنتیکی بین جمعیت

را به  یان ایرانرتبه دوم فون ماه ی% فراوان44گونه و  20با  یباریجو یخانواده سگ ماه ی ایران،داخل یها آب یانماه یاندر م

ها با بستر نه رودخا یانیو م یفوقان یها قسمت یان،سگ ماه ی،گاهیست(. از لحاظ زCoad, 2012اند ) خود اختصاص داده

 یها مخف سنگ یرداده و در هنگام روز در ز یحترج یستنز ی( را برایژناز اکس یسرد و غن یها )آب یو قلوه سنگ ینگلاخس

 Paraschisturaاز جنس  Paraschistura nielseni گونه (.;Abdoli, 199 Cihar, 1976)باشند  یشب فعال م ییاه شده و گونه

 نه بومی ایران بوده و پراکندگی آن مربوط به حوضه آبریز خلیج فارس می باشد.می باشد. این گو Nemacheilidaeو خانواده 

اطلاعات محدودی در خصوص تنوع ژنتیکی این گونه در ایران وجود دارد. بنابراین در این مطالعه تلاش شده است تا تنوع 

های ون در خصوص معرفی نشانگرتاکن ژنتیکی سه جمعیت این گونه در دو استان فارس و بوشهر مورد بررسی قرار گیرد.

در نهایت، باتوجه به متنوع بودن عوامل اکولوژیکی مانند نشده است.  منتشر اختصاصی برای مطالعات ژنتیکی این گونه گزارشی

در حوضه  دیگر پراکنش بالای گونه مورد مطالعه ودخانه های مورد مطالعه و از سویعمق، جنس بستر و شدت جریان در ر

 با استفاده از نشانگر ریز ماهواره مورد ارزیابی قرار گرفت. Paraschistura nielseniتنوع ژنتیکی ماهی خلیج فارس، 

 ها مواد و روش

 DNAنمونه برداری و استخراج 

نمونه برداری  مند و  دالکی شاپور قطعه برای هر منطقه( در سه رودخانه 09قطعه ماهی ) 09تعداد  4002در مهر ماه سال 

با استفاده از  DNA. استخراج درصد نگهداری شد 04در اتانول  DNAهر ماهی باله دمی را گرفته و تا زمان استخراج  گردید. از

استخراجی از ژل آگارز یک  DNA. به منظور بررسی کیفیت و کمیت (Hillis et al., 1990)کلروفرم صورت پذیرفت -روش فنول

استخراجی تا  DNAاستفاده شد. ( Eppendorf AG, Bio photometer 8.5mm, Germanyو دستگاه اسپکتوفتومتر ) درصد

 . نگهداری شدتی گراد سان درجه -29زمان استفاده در دمای 

 آنالیز مولکولی

 ،IC230 ،IC228)پنج جفت نشانگر ریزماهواره   Paraschistura nielseni جویباریجهت بررسی تنوع ژنتیکی سگ ماهی 

IC654 ،Bbar4 و Bbar7) مورفیسم از خود نشان داده بودند، ارای تعداد آلل بالا و دامنه وزنی مناسبی بودند و حالت پلیکه د

(Bang et al., 2009, Taylor et al., 2001)  مراز در دستگاه ترموسایکلر ای پلی (. واکنش زنجیره4انتخاب گردید )جدول(BIO-

RAD, MJ Mini Thermal Cycler, USA) مخصوص های  درون میکروتیوپPCR  نانوگرم  45میکرولیتر شامل  25به حجم

DNA  ،5/9استخراجی ( میکرولیتر از پرایمر مستقیمF و )5/9 ( میکرولیتر از پرایمر معکوسR چهارصدم میکرولیتر از ،)

  49X PCR، بافر(Fermentas, Thermo fisher, Lithuania)مراز  پلی DNAنوکلئوتیدها، یک واحد بین المللی تگ 

(Fermentas, Thermo fisher, Lithuania) ،4/5 مولار کلریدمنیزیم و اضافه نمودن آب مقطر استریل تا رسیدن به حجم  میلی
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درجه  01ین صورت بود: در واسرشتگی اول، دمای ه امیکرولیتر انجام شد. مراحل انجام واکنش زنجیره پلی مراز ب 25

 15چرخه شامل  05در ادامه  (،Denaturation)دو رشته از هم جدا گردید  DNAگراد به مدت سه تا پنج دقیقه اعمال و  سانتی

درجه و در بسط نهایی  82ثانیه در دمای  15ثانیه،  09باز شده به مدت  DNAدرجه، دمای الحاق دو رشته  01ثانیه در دمای 

آمید شش درصد در  ل اکریلروی ژ بر PCRدرجه سانتی گراد صورت پذیرفت. سپس محصول  82سه تا پنج دقیقه در دمای 

عنوان معیار جهت  به( DNA 100 bp Fermentas, Thermo fisher, Lithuania) Ladder . از نشانگردستگاه الکتروفورز لود شد

نقره طی   آمیزی نیترات ها استفاده گردید. بعد از اتمام کار دستگاه الکتروفورز، ژل ها با استفاده از روش رنگ تعیین اندازه آلل

ساز ژل تصویر مناسبی از  پس از رنگ آمیزی با استفاده از دستگاه مستند(. Bassam et al., 1991)آمیزی شدند  مراحلی رنگ

 ژل جهت انجام مراحل بعدی و آنالیزها تهیه شد. سپس با استفاده از دستگاه ژل پرو آنالایزر

) Gel pro analyser 3.0. Gene, USA) باند اصلی مشخص گردید. وزن باندهای مشاهده شده در 

 (Bang et al., 2009; Taylor et al., 2001) هاهای ژنی مورد استفاده در این مطالعه و خصوصیات آنجایگاه .4جدول 

 

 آنالیز آماری

جهت ارزیابی تعداد آلل در هر یک از لوکوس ها، هتروزیگوسیتی مشاهده شده و مورد انتظار در بررسی تنوع ژنتیکی سه 

واینبرگ از نرم افزار  -جمعیت در رودخانه های مورد مطالعه و همچنین به منظور تست آزمون انحراف از تعادل هاردی

GenAlex 6.41 (Peakall and Smouse, 2006) بندی و یا از دست  ، خطاهای دسته4پوچم وجود آلل داستفاده شد. وجود و یا ع

استفاده گشت. به منظور تعیین تفاوت در مقادیر  Microchecker 2.2.1(Oosterhout et al., 2004)دادن آلل بزرگ، از نرم افزار 

نمودن تنوع آللی از آزمون ویلکاکسون غیر و همچنین مشخص ( He) و مورد انتظار (Ho)هتروزیگوسیتی مشاهده شده 

و سطح  (Fis)استفاده شد. آنالیز غنای آللی، میزان ضریب درون آمیزی   SPSS ver 19افزارنرمدر  (Zar, 1999)پارامتریک 

عیتی میزان تنوع درون و بین جم(. Goudet, 2001مشخص گردید ) FSTAT (ver 2.9.3)داری آن با استفاده از نرم افزار معنی

نرمدر  (AMOVA)توسط آنالیز واریانس مولکولی  (Fst)نهایت  و همچنین میزان تمایز بین مناطق بر اساس معیار مدل آللی بی

، جریان ژنی (Ne)آلل مؤثر  (،Na)همچنین میزان آلل واقعی  (.(Peakall and Smouse, 2006محاسبه شد   GenAlexافزار

(Nm،)  مقادیر فاصله ژنتیکی(D) باهت ژنتیکی و ش(I( )Nei, 1978) آمد. در نهایت مقادیر دسته افزار بنیز در همین نرم

                                                           
1.
 Null alleles  

 طول جایگاه ژنی

 )جفت باز( 

دمای مناسب  پرایمر تعداد الل

 اتصال

IC228 211 - 482 8 F: AATACGAAACTACTTGGTAATGGC 

R: GTGAAAAGGTCCAGTTAAAAGC 

18 

IC230 249-484 0 F:GGGTATAGGTGAAAAGGTCC 

R:ATACGAAACTACTTGGTAATGGC 

18 

IC654 298-454 44 F:TGAGCCGACACTAGAAACAGAGC 

R:GACAAAGTGCAGGCACAGAATG 

10 

Bbar4 429 – 89 4 F: ATAATCACAGCCCCGCAGAG 

R: GGGTGGTGGAATATATTGGAAA 

55 

Bbar7 004- 029 8 F: GAGCAACAGCTGCTGTAGGA 

R: GTCGGACCAACCTGAAAACT 

59 
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مربوط به غنای آللی و هتروزیگوسیتی بر اساس مقادیر ارایه شده برای ماهیان آب شیرین مورد مقایسه قرار گرفتند 

(Dewoody and Avise, 2000.) 

 جـنتای

(. 4مورفیسم نشان دادند )جدول  ها حالت پلیه استفاده شد که تمامی این جایگاهدر این تحقیق از پنج جایگاه ژنی ریزماهوار

از پنج جایگاه ژنی ریزماهواره  ارایه شده است. 2های ژنی پلی مورف در جدول های مربوط به هر یک از جایگاهتعداد آلل

داد آلل مشاهده شده در سطح هریک از دست آمد. متوسط تعه الل برای هر سه رودخانه ب 421استفاده و در مجموع تعداد 

 آلل بود. 5-42های ژنی از آلل در هر لوکوس محاسبه شد و گستره آن در جایگاه 8های ژنی جایگاه

 تنوع ژنتیکی جایگاه های ژنی مورد استفاده در مناطق مورد بررسی .2 جدول

 

Na ،تعداد الل :Ne ،تعداد الل موثر :HO ،هتروزیگوسیتی مشاهده شده :He،هتروزیگوسیتی مورد انتظار : FIS ضریب درون :

 (.***P* ،94/9  ≥P** ،994/9  ≥P≤  95/9: عدم معنی داری، nsواینبرگ ) -: تست احتمال هاردیpHwآمیزی، 

بود و از  28/5،  8و  88/5،  1/8و  0/4،  1/8 واقعی و مؤثر در رودخانه های شاپور، دالکی و مند به ترتیب متوسط تعداد آلل

(. کمترین تعداد الل در <95/9pدرصد نشان ندادند ) 5داری را با یکدیگر در سطح  این حیث به لحاظ آماری اختلاف معنی

الل در رودخانه شاپور مشاهده  IC654 42 جایگاهالل در دو رودخانه شاپور و مند و بیشترین تعداد الل در  Bbar4 ،5 جایگاه 

دست آمد. میزان الل ه ب 8و  1/8، 1/8های شاپور، دالکی و مند به ترتیب  در رودخانه (Na). متوسط الل مشاهده شده گردید

و شاخص درون آمیزی در ( He)مورد انتظار  (،HO) ، هتروزیگوسیتی مشاهده شده(Ne) ، الل مورد انتظار(Na)مشاهده شده 

دست آمد. ه ب 848/9و  124/9ی مشاهده شده و مورد انتظار به ترتیب نشان داده شده است. متوسط هتروزیگوسیت 2جدول 

دست آمد. ه ب 045/9و  152/9، 144/9شاپور، دالکی و مند به ترتیب سیتی مشاهده شده در رودخانه های متوسط هتروزیگو

 IC228دخانه دالکی و ( رو800/9) IC654بیشترین و کمترین میزان هتروزیگوسیتی مشاهده شده به ترتیب برای جایگاه های 

واینبرگ در سطح جایگاه ها، در جمعیت رودخانه شاپور -( رودخانه مند مشاهده شد. در بررسی انحراف از تعادل هاردی481/9)

 IC654و در جمعیت رودخانه مند جایگاه  IC230در جمعیت رودخانه دالکی جایگاه  ،Bbar7و  IC230 ،IC654در سه جایگاه 
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بود.  184/9(. متوسط شاخص درون آمیزی 2و در سایر جایگاه ها انحراف معنی داری برقرار بود )جدول تعادل برقرار بوده 

( و 448/5) Bbar4 ، کمترین و بیشترین میزان آن به ترتیب برای جایگاه های 58/8در بین مناطق  (Nm)متوسط جریان ژنی 

Bbar7 (858/42 محاسبه )شاخص  . بر اساس(0جدول ) گردیدPCA جمعیت در سه ناحیه متفاوت از نمودار همبستگی  سه

 08درصد نشان داد که تنوع ژنتیکی بالایی ) 00در سطح  Fst (. نتایج آنالیز واریانس مولکولی و شاخص4قرار گرفتند )شکل 

معیت سه ج UPGMAدندروگرام  درصد( در بین جمعیت ها وجود دارد. بر اساس 2ها و تنوع پایینی )درصد( در درون جمعیت

در یک شاخص و جمعیت رودخانه  مندمورد بررسی در دو شاخص اصلی قرار گرفتند. جمعیت های رودخانه های شاپور و 

 (.2در شاخه ای مجزا قرار گرفت )شکل  دالکی

 در سطح سه جایگاه ژنی مورد استفاده (Fst)و تمایز  (Nm)زان جریان ژنی می .0جدول 

 میانگین Bbar4 Bbar7 IC228 IC230 IC654 جایگاه ژنی

Nm 448/5 858/42 880/5 120/0 424/0 589/8 

Fst 918/9 940/9 914/9 924/9 925/9 902/9 

 

 

 

 

 

 

 

  UPGMAدندروگرام  ترسیم بر اساس Paraschistura nielseni مقایسه فاصله ژنتیکی سه جمعیت  .2شکل 

 بحث

ن و اساسی ترین اصول لازم  جهت حفاظت و مدیریت منابع آبی جهت بقا و تکامل مطالعه تنوع و ساختار ژنتیکی جمعیت آبزیان از مهم تری

همچنین مطالعه افراد یک جمعیت در اکوسیستم های آبی از نظر تکاملی،  (.Diz and Presa, 2009)باشد موجودات می

 ,Mostafavi)حائز اهمیت است  شناسی، رفتارشناسی، حفاظت و مدیریت منابع آبی، بهره برداری از ذخایر و پرورش آنها بوم

، خواهد بود که ذخایر ژنی گونه ها . اعمال مدیریت صحیح بر ذخایر آبزیان و توسعه آبزی پروری زمانی با موفقیت همراه(2006

 (افزار ژن الکس )نتایج آنالیز نرممیزان همبستگی بین جمعیت ها . 4شکل 
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نظر مورد مطالعه قرار گرفته و اولین گام در این زمینه، تشخیص صحیح گونه ها، جمعیت ها و یا نژادها می باشد. این امر از 

یندهای تکاملی آ تنوع ژنتیکی برای فر (.Coad, 1980)های حفاظتی گونه ها حائز اهمیت است  مدیریت شیلاتی و برنامه ریزی

 ,.Rezvani Gilkolaei et al) محیط زیست و اکولوژیکی در محدوده عملکرد اکوسیستم ها بسیار مهم و حیاتی می باشد

عوامل محیطی  زای فراوان و همچنین دیگرمیزان صید و وجود عوامل استرسامروزه بی نظمی و عدم قانونمندی در  (.2012

های محیطی سبب کاهش اندازه جمعیت مؤثر شده و در نهایت قابلیت جمعیت را برای حفظ تنوع کاهش همچون آلودگی

های متعددی همچون میزان هتروزیگوسیتی و تعداد آلل )واقعی و مؤثر( در اندازد. پارامترخطر میها را بهدهد و بقای آن می

مطالعات ژنتیک جمعیت مورد بررسی قرار می گیرد و در این گونه از مطالعات نمی توان به تنهایی براساس یک پارامتر قضاوت 

دی نشان می دهد که میزان تتوع صحیحی در ارتباط با  افزایش یا کاهش تنوع ژنتیکی جمعیت ماهیان داشت. مطالعات متعد

اللی نسبت به هتروزیگوسیتی از اهمیت بالاتری برخوردار می باشد هر گونه تغییر در میزان آن می تواند نشان دهنده تغییرات 

نشانگرهای متعددی در ارزیابی تنوع ژنتیکی استفاده  (.Diz and Presa, 2009)در سایز جمعیت موثر گونه مورد مطالعه باشد 

های  ای در مطالعات ژنتیک جمعیت گونه هستند که به صورت گستردهها  ربردترین نشانگرها ریزماهوارهیکی از پرکا گردد؛ یم

 اختصاصی ژنی جایگاه فاقد Paraschistura nielseniگونه  (.Liu et al., 2009)پرورشی و وحشی ماهیان استفاده می شود 

بر روی گونه  (2994) همکاران و Taylor بررسی از مطالعات صورت گرفته توسطبوده و جایگاه ژنی مورد استفاده در این 

Barbatula barbatula و توسط Bang ( بر روی گونه 2990) همکاران وIksookimia choii  انتخاب شدند. با وجود

که میزان متوسط تعداد الل جایگاه ژنی دارای چند شکلی بودند. نتایج حاصل از این مطالعه نشان داد  5غیراختصاصی بودن هر 

 (Na ،14/9=Ho=5/8)با میانگین گزارش شده برای ماهیان آب شیرین  (Na  ،124/9 =Ho=8)و هترزیگوسیتی مشاهده شده 

دهد که تنوع  دست آمده با استفاده از نشانگرهای ریزماهواره نشان میه نتایج ب (. Dewoody and Avise, 2000)همخوانی دارد 

های مورد بررسی و تنوع پایینی در بین جمعیت های مورد بررسی وجود دارد. با این حال  درون جمعیتدر  ژنتیکی بالایی

 Paraschistura nielseniهتروزیگوسیتی مشاهده شده پایین نشان دهنده وضعیت نه چندان مناسب ساختار ژنتیکی جمعیت 

به این نکته اشاره داشته که زمانی که در یک جمعیت  Wahlundاثر   (. Wahlund اثردر رودخانه های مورد بررسی می باشد )

شاهده شده کلی دو یا تعداد بیشتری زیر جمعیت با فراوانی اللی متفاوت وجود دارند در نهایت باعث کاهش هتروزیگوسیتی م

یل ایجاد این زیر واینبرگ نیز قرار گیرند. از دلا هر چند ممکن است زیر جمعیت ها در تعادل هاردی در جمعیت می گردند.

های ژنی در هر سه جمعیت انحراف از جمعیت ها می توان به موانع جغرافیایی و رانش ژنتیکی اشاره نمود. برخی از جایگاه

واینبرگ بر اساس جفت گیری تصادفی در یک جمعیت  -با توجه به اینکه تعادل هاردی واینبرگ را نشان دادند. -تعادل هاردی

بودن بیش از حد جمعیت، تصادفی بودن آمیزش ها و عدم وجود جهش، بهگزینی و مهاجرت )جابجایی است، در صورت بزرگ 

ماهیان از یک جمعیت به جمعیت دیگر(، فراوانی اللی و ژنوتیپی می تواند از نسلی به نسل دیگر ثابت بماند که تحت عنوان 

واینبرگ در جمعیت های وحشی وجود دارد  -تعادل هاردیواینبرگ بیان می شود. بنابراین انتظار انحراف از  -تعادل هاردی

(Dixon et al., 2008.) واینبرگ را نشان داده اند -جمعیت های طبیعی زیادی از ماهیان انحراف از تعادل هاردی (Castric et 

al., 2002 ؛ Yue et al., 2004؛ Lucentini et al., 2006 ؛ Bang et al., 2009؛Askari and Shabani, 2013 بر اساس .)

هتروزیگوسیتی ممکن است در جمعیت های طبیعی  الل های نول در هر سه منطقه نشان داده شدند. صورت گرفتهآنالیزهای 

 Angel)رانش ژنتیکی، الل نول  (،Castric et al., 2002)از طریق همخونی، نمونه برداری غیر تصادفی، ساختار درون جمعیتی 

et al., 2006 ،) بی رویه فشار صید(Bergh and Getz, 1989)  و یا ترکیبی از عوامل فوق رخ دهد. در این رودخانه ها شاید

 ترکیبی از عوامل فوق دلیل اکثر هتروزیگوسیتی و انحراف از تعادل هاردی واینبرگ باشد.
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شباهت ژنتیکی بین  معیاری مناسب برای بررسی ساختار جمعیت، تعیین میزان تمایز و (AMOVA)آنالیز واریانس مولکولی 

بیانگر میزان تمایز ژنتیکی جمعیت ها در سطوح مختلف می باشد.  Fstشاخص   (.Grassi et al., 2004) جمعیت ها می باشد

ها نشان داد. همچنین درصد را بین جمعیت2تنوع ژنتیکی پایینی، معادل  Fstنتایج آنالیز واریانس مولکولی بر اساس شاخص 

باشد کمتر باشد نشان دهنده تمایز ژنتیکی اندک می 95/9از  Fstرا نشان داد. هرگاه میزان 902/9ن میزا Fstشاخص جدایی 

(Balloux et al., 2002) بر اساس گزارش .Li  هرگاه  (2998)و همکارانNm>1  باشد، جریان ژنی عامل اصلی در تمایز ژنتیکی

( 589/8ها )کی می باشد که میزان جریان ژنی بالایی در جمعیتباشد، رانش ژنی عامل اصلی تمایز ژنتی Nm<1بوده و هر گاه 

باشد. همچنین ها در این تحقیق تواند عامل مهمی در تمایز ژنتیکی پایین بین جمعیتمشاهده شد که این جریان ژنی بالا می

 ، بر Thorpe(4082وسط )بود. طبق معیار استاندارد تعریف شده ت 09/9آمده در این مطالعه دسته میزان شباهت ژنتیکی ب

هایی است که به یک گونه تعلق در ارتباط با جمعیت 89/9- 09/9اساس شباهت و فاصله ژنتیکی، میزان شباهت ژنتیکی بین 

 دارند که با نتایج حاصل از این تحقیق تطابق دارد.

باشد. متأسفانه با ها میر ژنتیکی آندر رابطه با ساختا Paraschisturaه حاضر به عنوان اولین تحقیق پایه برای جنس عمطال

افت داشتن یا نداشتن تنوع  دربارهتوان در این مناطق نمی P. nielseniتوجه به نبود اطلاعات قبلی از ساختار ژنتیکی گونه 

د که توان بیان نمودست آمده در این تحقیق میه ژنتیکی این گونه در چند سال اخیر قضاوتی داشت اما با توجه به نتایج ب

این  یحال حاضر در مناطق مورد بررسی دارای تنوع ژنتیکی مطلوبی نبوده و با توجه به اهمیت اکولوژیک در P. nielseni ماهی 

ه ب پیشنهاد می شودگونه در پالایش رودخانه ها حفظ تنوع ژنتیکی آن در مناطق مورد بررسی لازم و ضروری به نظر می رسد. 

 یتوکندریاییژنوم م یبر رو یمطالعات یندهدر آ یرانا یگونه با ارزش بوم ینا اتر در ارتباط ب یققبه اطلاعات د یابیمنظور دست
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