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In this study, the genetic structure of the Monkey goby population 

(Neogobius fluviatilis) of the Caspian Sea was investigated using 

microsatellite method. For this purpose, 90 samples were collected from 

Gomishan wetland, Gorgan River and Gorgan Bay in Golestan province. 

Genomic DNA was extracted using phenol-chloroform method. 

Polymerase chain reaction (PCR) was performed using seven pairs of 

microsatellite primers and the product was electrophoresed on 8% 

polyacrylamide gel and then stained with silver nitrate. All applied loci 

showed polymorphism. The results showed that Monkey goby has proper 

allelic diversity (mean number of alleles: 2.466) and heterozygosity 

(average heterozygosity observed: 0.44) in the studied areas. Of the  

21 loci-population locus tests, only 1 were in the Hardy-Weinberg 

equilibrium. Fst value as an indicator of genetic differentiation was 2.5. In 

this regard, the relatively high gene flow (Nm:4.491) 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. The 

results of 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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 های کلیدی:  واژه

 ،استان گلستان

 تنوع ژنتیکی، 

 ریزماهواره، 

 گاوماهی شنی، 

    نشانگر مولکولی
 

باشد یکی جمعیت، تعیین وسعت تنوع ژنتیکی در بین افراد متعلق به یک گونه میژنتیک 

باشد. های هر جمعیت برای بقای آن، تنوع ژنتیکی می ترین ویژگیترین و ضروریاز مهم

های مختلف آبزیان به دلیل حفاظت، پایداری و مدیریت مطالعه تنوع ژنتیکی در جمعیت

دارد. در این مطالعه ساختار ژنتیک جمعیت گاوماهی شنی  ایها از اهمیت ویژهذخایر آن

(Neogobius fluviatilis دریای خزر با استفاده از روش میکروستلایت مورد بررسی قرار )

قطعه ماهی از مناطق تالاب گمیشان، گرگان رود و خلیج گرگان  90منظور تعداد  بدین گرفت،

کلروفرم -ی با استفاده از روش فنلژنوم DNAآوری شد.  واقع در استان گلستان جمع

( با استفاده از هفت جفت آغازگر PCRاستخراج گردید. واکنش زنجیره پلیمراز )

میکروستلایت صورت گرفت. نتایج نشان داد که گاوماهی شنی از غنای اللی )میانگین تعداد 

( در ٧14/0( و هتروزایگوسیتی مناسبی )میانگین هتروزایگوسیتی مشاهده شده: 4٧۶/10 الل:

تست در تعادل  1جمعیت، تنها -تست جایگاه ژنی 21مناطق مورد بررسی برخوردار است. از 

دست آمد.  هب 033/0 به عنوان شاخص تمایز ژنتیکی Fstوینبرگ قرار داشت. میزان -هاردی

عنوان عامل توان به( را میNm:491/4بالای مشاهده شده ) در این خصوص جریان ژنی نسبتاً

های مناطق مورد بررسی در نظر گرفت. دست آمده بین نمونه هتمایز ژنتیکی پایین ب مهمی در
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جریان ژنی مشاهده شده نتایج آنالیز واریانس مولکولی نیز نشان داد که بخش عمده تنوع 

های مناطق باشد. بالاترین میزان شباهت بین نمونهها میمشاهده شده مربوط به درون جمعیت

 رود مشاهده شد. گانخلیج گرگان با گر
 

( در Neogobius fluviatilisبررسی تنوع ژنتیکیی اامایا ی شینی )    (.1405) حدیثه ،رقیه، کشیری ،صفری ،شعبانی، علی ،شیخ، شیوااستناد: 

 .253-268(، 2) 15، برداری م پرمرش آبزیان نشریه بهره. سواحل استان الستان با استفاده از نشانگر ای اولکولی ریزاا واره

                        Doi: 10.22069/japu.2022.20338.1676 
 

 نویسنداان.                       ©ناشر: دانشگاه علوم کشامرزی م انابع طبیعی اراان                                         
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 مقدمه

از اهداف کلی ژنتیک جمعیت، تعیین وسعت تنوع 

 .(1) باشدژنتیکی در بین افراد متعلق به یک گونه می

های هر  ترین ویژگیترین و ضرورییکی از مهم

. مطالعه باشد، تنوع ژنتیکی میآنجمعیت برای بقای 

 به دلیل های مختلف آبزیانتنوع ژنتیکی در جمعیت

ها از اهمیت حفاظت، پایداری و مدیریت ذخایر آن

اصلاح  :انسانی نظیرهای فعالیت .(2) دارد ایویژه

بومی به داخل ذخایر ها، پیوند زدن ذخایر غیرزیستگاه

رویه که یفی نژادهای پرورشی و صید ببومی، معر

باعث تغییراتی در  گردند،سبب مهاجرت ماهیان می

ند. عدم تنوع ژنتیکی شومیتنوع ژنتیکی یک جمعیت 

مدت و از بین رفتن  تواند در اثر بهگزینی طولانیمی

دلیل آمیزش خویشاوندی و یا  هتروزایگوسیتی به

ها باعث کاهش بقای یک جمعیت جداسازی جمعیت

از و پیشامد ژنتیکی، آمیزش خویشاوندی . گردد

باشد که می های ماهیاناصلی در زیرجمعیتخطرات 

ها و از بین رفتن قابلیت زیست و منجر به تثبیت ژن

گردد و در نهایت به بیماری میباروری و مقاومت 

بهتر  بنابراین؛ دشوهای بومی میجمعیتانهدام  باعث

مجزایی از ماهیان به عنوان یک  های آن است که گروه

د و به طور جداگانه ندرنظر گرفته شوژنتیکی ذخیره 

 .(3) دنکنترل گرد

تنوع ژنتیکی که از تفاوت در توالی نوکلئوتیدهای 

DNA گردد، به عنوان اولین در بین افراد حاصل می

ها در شرایط پیش نیاز جهت حفظ سازگاری جمعیت

ه و دارای اهمیتی محیطی در حال تغییر مطرح بود

حیاتی برای مدیریت و حفاظت از منابع طبیعی آبی 

که کاهش تنوع بین افراد و  طوری، به(4) باشدمی

تواند منجر به کاهش قدرت سازگاری و ها میجمعیت

ها  پتانسیل بازمانی ماهیان در طبیعت گشته و بقای آن

 ها گونه نوع ژنتیکی در بینت. را به مخاطره اندازد

ها و در میان افراد جمعیت( به عنوان )بین جمعیت

بخشی از تنوع زیستی، نتیجه تفاوت در سطوح 

 باشدمیژن، کروموزوم و ژنوم(  مختلف )نوکلئوتید،

در واقع آگاهی از ذخایر توارثی و تنوع ژنتیکی ؛ (5)

بین افراد یک گونه بسیار حایز اهمیت بوده و داشتن 

های از برنامهاطلاعات ژنتیکی جزیی ضروری 

شناسی حفاظت درنظر گرفته  مدیریتی در علم زیست

منابع اولیه  DNAداده های توالی  .(۶) شودمی

های  پایگاهبوده که در اطلاعات مربوط به تنوع ژنتیکی 

کاهش  (.٧) شوند شده و مدیریت میذخیره المللی  بین

تنوع ژنتیکی ممکن است منجر به کاهش بقا جمعیت 

احتمال انقراض، به ویژه برای جمعیت با و افزایش 

 .(10و  9، 8) شرایط محیطی پرفشار شود

( یکی از Neogobius fluviatilisگاوماهی شنی )

های شیرین، های مهم اکولوژیکی است که در آبگونه

زیست  )بستر و دور از بستر( شور و بنتوپلاژیکلب

و های دریای سیاه  و بومی اوراسیا )حوضه (11) نموده

این ماهی، (. fishbase.irآزوف( و دریای خزر است )

در حوضه دریای مرمره، بومی بزرگ های غیرجمعیت

دریای سیاه و ، و رودخانه کازولی ساپانکا در مانیاس،

از جمله رودخانه دانوب و  اطراف آن نواحی

های شمال غربی  ها و مصب های آن، تالاب شاخه

قفقاز را  های هدریای سیاه، دریای آزوف و رودخان

ایجاد کرده است. اخیراً این گونه به عنوان یک گونه 

مهاجم در برخی از کشورهای اروپایی ثبت شده 

های ایرانی دریای خزر و آببومی این ماهی است. 

رود، سفیدرود، تالاب سو، گرگانقره :رودهای آن نظیر

سواحل آستارا، انزلی، چابکسر، چمخاله و ، گمیشان

و رودخانه زرین گل  گلستان پارک ملیساحل نور، 

دارای این ماهی  .(fishbase.ir) است)البرز شرقی( 

ارزش اکولوژیک به عنوان غذای ماهیان باارزش است. 

برای انسان نیز ارزش خوراکی دارد. در جنوب دریای 

برداری تجاری ندارد اما در شمال دریای خزر بهره

 دهدتشکیل میاز صید گاوماهیان را درصد  54خزر 

(fishbase.ir.) 
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امروزه کاهش ذخایر آبزیان در بسیاری از نقاط 

های دقیق دنیا توجه محققین را به اعمال روش

های مولکولی جهت آگاهی از وضعیت جمعیت گونه

در ابتدا  .(12) مختلف آبزی به خود جلب نموده است

ها، از طریق بررسی صفات ارزیابی ساختار جمعیت

با در  ،پذیرفت اماو مریستیک انجام می مورفومتریک

نظر گرفتن عواملی همچون حساسیت بالای این 

های صفات به تغییرات محیطی و یا محدود بودن داده

حاصل از تفسیر آن، نشانگرهای مولکولی گوناگونی 

توسعه یافتند که در بین آنها، نشانگرهای ریزماهواره 

مطالعات تری نسبت به سایرین در کاربرد گسترده

و به عنوان ابزاری مناسب،  (13) ژنتیک جمعیت داشته

دقیق و ساده جهت ارزیابی ساختار ژنتیکی و روابط 

 .(14) باشندفیلوژنتیک در بین ماهیان مطرح می

 DNAهای کوتاه و تکراری ها، توالیریزماهواره

هستند که دارای کاربردهای فراوانی در ژنتیک تکاملی 

. این نشانگرها به علت بالا (15) باشندو حفاظتی می

هایشان، در بین تمام نشانگرها بالاترین بودن تعداد الل

این چند  .(1۶) دهندمیزان هتروزیگوسیتی را نشان می

دهد که نشانگرهای شکلی بسیار بالا نشان می

توانند برای آنالیز ژنتیک جمعیت و ریزماهواره می

علت اصلی . (1٧) تعیین نژادها بسیار مفید باشند

کاربرد این نشانگرها قدرت آن در حل مشکلات 

چنین  های جمعیتی و همبیولوژیکی و تجزیه تحلیل

نشانگرهای ریزماهواره . باشدمطالعات اکولوژیکی می

دارای  . از جمله این کهباشنددارای مزایای متعددی می

و از توارث ساده مندلی تبعیت  بودهتوارث همبارز 

در ژنوم موجودات به فراوانی یافت  علاوه هبکنند؛ می

ها نیز در سطح ژنوم شوند و پراکندگی آنمی

چنین  همباشند. موجودات عالی یکنواخت می

ها در علاوه بر این توانایی آن؛ چندشکلی بالایی دارند

تشخیص میان افراد، در صورت استفاده از ترکیبی از 

ژنی و  ها، این تکنیک را در مطالعه جریانجایگاه

نشانگرهای تعیین هویت بسیار توانمند ساخته است. 

و  داشتهنیاز  DNAمقدار بسیار کمی  ریز ماهواره

 بعلاوه؛ وسیله واکنش زنجیری پلیمراز قابل تکثیرند به

قابلیت  و در نهایتها آسان و دقیق است امتیازدهی آن

های بسیار نزدیک دیگر استفاده از نشانگرهای گونه

 .(18) وجود دارد

توان براساس مزیت نشانگرهای مولکولی را می

( سنجید. PICها ) مورفیک آنظرفیت اطلاعات پلی

PIC  به ارزش یک نشانگر جهت شناسایی

های  کند و به تعداد آللمورفیسم اشاره می پلی

 .(19) شناسایی شده و فراوانی آن ها بستگی دارد

های تواند در مکانمی DNAتنوع در توالی 

ثیر جهش نیستند ایجاد أت هایی که تحتبا روش خاص

تا  1ها ممکن است خیلی کوچک )از شود. این توالی

10 bp یا مقداری بزرگتر باشند، اما ویژگی کلیدی )

های تکراری این است که تعداد تکرارها بین این توالی

 خصوص به. (20) تواند خیلی متفاوت باشدافراد می

 در حال حاضر مارکرهای میکروستلایت به دلیل این

 ؛که: هم بارز هستند )هر دو الل قابل تشخیص هستند(

واینبرگ مورد -بنابراین می توانند تحت مدل هاردی

 DNAآنالیز قرار بگیرند، از طرفی به عنوان 

هایی که تحت توانند به عنوان نمونهترجمه می غیرقابل

توجه قرار گیرند، به علت  فشار بهگزینی نیستند مورد

در هر جایگاه و حداقل  تعداد بالای الل و لکوس

تواند در می DNAیاب اتوماتیک که توالی دلیل این به

لکوس میکروستلایت برای تعیین ژنوتیپ مورد 

هایی ای تعداد نمونهاستفاده قرار گیرد به طور فزاینده

 دهدمیتواند مورد بررسی قرار بگیرد را افزایش که می

(21). 

اهمیت نشانگرهای نوع اول در زمینه ژنتیک 

، اما واضح است که این ابتدایی بودهآبزیان در مراحل 

ها  باشند. علاوه بر عملکرد آننشانگرها بسیار مهم می

در مطالعات جمعیتی، در مطالعات پیوستگی ژنتیکی و 
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( اهمیت Quantitative trait loci) QTLتهیه نقشه 

در مطالعات ژنوم  Iزیادی دارند و نشانگرهای نوع 

نظر و افزایش ارتباط شناسایی ژن موردای(،  )مقایسه

بین مراکز تحقیقاتی مفید هستند. نشانگرهای نوع دوم 

 عنوان نشانگرهای به AFLP، ریزماهواره و RAPDمثل 

شوند. چنین نشانگرهایی کننده در نظر گرفته میکدغیر

ای دارند و ات ژنتیک جمعیت کاربرد گستردهدر مطالع

ها براساس شناسایی تنوع ژنتیکی درون و بین جمعیت

 .(19) شودواینبرگ انجام می-تعادل هاردی 

 

 ها مواد و روش

از سواحل گرد گاوماهی دمقطعه  180تعداد 

نمونه(،  30جنوب شرقی دریای خزر )گرگان رود 

( قطعه  30( و )تالاب گمیشان قطعه 30)خلیج گرگان 

 1401تا بهار  1400بهار واقع در استان گلستان طی 

وسیله قلاب صید گردید. برای انجام تحقیق از باله  به

 1×  1پشتی ماهیان صید شده به وسعت تقریباً 

طور جداگانه در  متر از هر نمونه خارج و به سانتی

درصد 9۶میلی لیتری حاوی اتانول  5/1میکروتیوب 

ها جهت انجام مراحل سپس نمونهقرار گرفت، 

آزمایش به آزمایشگاه ژنتیک و بیوتکنولوژی آبزیان 

واقع در دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی 

با استفاده از ها نمونه  DNAگرگان منتقل گردیدند.

طبق پروتکل سازنده  (22) کلروفرم-روش فنل

طی این روش باله ماهی خرد شده و به استخراج شد. 

 500میکرولیتر فنول اضافه و سپس  500آن 

دقیقه با دور  20میکرولیتر الکل خالص اضافه کرده و 

 100ها  به نمونه سپس. انجام شدسانتریفیوژ  13000

درصد اضافه و دو دقیقه  ٧0میکرولیتر الکل 

دقیقه در  30سانتریفیوژ کرده و در مرحله آخر ابتدا 

و در داده ماری قرار  بن درگراد  درجه سانتی 5٧دمای 

میکرولیتر آب اضافه  100مرحله نهایی به هر نمونه 

. گرفتنددرجه قرار  3٧ماری  دقیقه در بن 30و نموده 

یمر در دستگاه واکنش زنجیره پلیمراز با استفاده از پرا

 DNAکیفیت و کمیت ترموسایکلر انجام شد. 

الکتروفورز ژل آگارز  ستخراج شده به ترتیب توسطا

مورد بررسی  درصد 8اکریل آمید  پلی و ژل درصد 1

گراد  درجه سانتی -20ژنومی در  DNA. قرار گرفت

جفت آغازگر  ٧ از ذخیره گردید. PCR تا واکنش

، Nme1 ،Nme3 ،Nme8 ،Nme 10ای )ریزماهواره

Ame 23 ،Ame 24  وNG 92 1( )جدول.) 

درون و بین جمعیتی تنوع ژنتیکی  منظور ارزیابی به

با استفاده از  PCRواکنش  .استفاده شدگاوماهی شنی 

 5/12یک سیستم چرخه حرارتی با حجم واکنش 

 ها با استفاده ازتکثیر جایگاهمیکرولیتر انجام شد. 

 20حجم ( در PCR) ای پلیمرازواکنش زنجیره

 (MJ MiniTMمدل ) سایکلرترمومیکرولیتر در دستگاه 

  دقیقه 1درجه برای  94های دمایی، در چرخه

 ثانیه  15درجه برای  94شدن اولیه(، سرشته )وا

ثانیه  30درجه برای  48-55سرشته شدن(،  )وا

چرخه  30ثانیه با تعداد  45درجه برای  ٧2)الحاق(، 

برای  دقیقه 2درجه برای  ٧2)بسط( و یک بسط نهایی 

 NGو  Ameو برای آغازگرهای  Nmeآغازگرهای 

دقیقه  2درجه برای  94های دمایی، در چرخه

ثانیه  30درجه برای  94شدن اولیه(، )واسرشته

دقیقه  1درجه برای  58-۶0)واسرشته شدن(، 

چرخه و  35ثانیه با تعداد  30درجه برای ٧2)الحاق(، 

دقیقه برای گونه  5درجه برای  ٧2یک بسط نهایی 

با  PCRواکنش (. 23) انجام گرفتشنی گاوماهی 

 1 ،میکرولیتر 10 مسترمیکس با غلظت مصرفیاستفاده از 

میکرولیتر  ۶ریورس،  میکرولیتر 1فوروارد، میکرولیتر 

 DNAمیکرولیتر  2آب مقطر تزریقی و میزان غلظت 

. قطعات تکثیر شده در واکنش نمونه انجام شد

  درصد 8ای پلیمراز روی ژل پلی اکریل آمید زنجیره

، TBE 10Xاکریل آمید. بیس اکریل آمید، بافر  29:1)

Acril ،APS ،TEMED  )و آب مقطر تزریقی
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غیردناتوره در الکتروفورز عمودی بارگیری و سپس 

 (24) ژل آماده شده با استفاده از نیترات نقره

 4و به مدت  220آمیزی گردید. ژل در ولتاژ  رنگ

توسط  هاتصویر ژلدر ادامه، ساعت بارگیری شد. 

افزار  قطعات با استفاده از نرم ثبت و طول اسکنر

GelAnalyzer های تنوع  شاخص اسبه گردید.مح

 آلل موثر، هتروزیگوسیتی تعداد آلل واقعی، تعداد :شامل

مورد انتظار و مشاهده شده، شاخص شانون وتعادل 

( 3/۶ واینبرگ در برنامه ژن الکس )ورژن-هاردی

 گیری شد.اندازه

 
 .شنی گاوماهی برایتوالی و مشخصات آغازگرهای ریزماهواره مورد استفاده  -١جدول 

Table 1. Sequences and characteristics of microsatellite primers used for the Monkey goby. 

 جایگاه )مرجع(
Locus  

(Reference) 

 شماره دسترسی

 بانک ژن
GenBank 

accession no. 

 توالی آغازگر
Primer sequence (5'-3') 

 دامنه آللی
Allele 

ranges 

 دمای اتصال
Annealing 

(ºC) 

Nme 01 

(25) 
DQ999976 

F: CGA GCG CTA AAA TAG AAG AAA A 

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

Nme 03 

(25) 
DQ999978 

F: GCG GGA GTC AAG AAT TGA AC 

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

Nme 08 

(25) 
DQ999983 

F: ATG GAG TTT CTG GGC AGT TG 

R: CTC CGT CGA TTG TGT TCT GA 
271-285 55 

Nme 10 

(25) 
DQ999985 

F: GCG ATT ATG AGG TTC GGA GA 

R: ATC AGC AAC CCC TGA ACA GA 
267-287 48 

Ame 23 

(26) 
EU732740 

F: AAA GCA TCA GCA GCA GTT GT 

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

Ame 24 

(26) 
EU732741 

F: CTC GAA AAC TTA GCA GTG CAG 

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

NG 92 

(27) 
EF029939 

F: AAG CAA CTC ACG CCA AAG TC 

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

 

 GenAlex ۶.3 افزار از نرم: تحلیل آماریتجزیه و 

ثر، تعداد الل در ؤبه منظور ارزیابی تعداد الل م (28)

هر جایگاه، هتروزایگوسیتی مشاهده شده و مورد 

انتظار، جریان ژنی، نحوه توزیع تنوع مشاهده شده، 

با  (IAMبر اساس مدل اللی بی نهایت ) Fstشاخص 

استفاده از آنالیز واریانس مولکولی استفاده شد. بررسی 

وینبرگ -ها از نظر انحراف از تعادل هاردیجمعیت

با مقایسه هتروزایگوسیتی مشاهده شده و مورد انتظار و 

 Genepop (29) 3.1 افزار عدم تعادل پیوستگی با نرم

 FSTAT 2.9.3 افزار چنین از نرم صورت گرفت. هم

-جهت بررسی علت انحراف از تعادل هاردی( 30)

آمیزی  به عنوان ضریب درون FISوینبرگ، شاخص 

 داری )کاهش یا افزایش هتروزایگوسیتی( و سطح معنی

نیز PopGene (31 ) 1.31 افزار نرمشد. از  آن استفاده

بر اساس مقادیر  اهت و فاصله ژنتیکیبجهت تعیین ش

 .فاصله ژنتیکی استفاده گردید

 

 نتايج

، هر هفت جایگاه مورد مطالعه تحقیقدر این 

ثر و ؤهای واقعی و مچندشکلی نشان دادند. تعداد الل

 استچنین مقادیر هتروزایگوسیتی مشاهده شده  هم

ثر ؤهای واقعی و ممتوسط تعداد الل .(2)جدول 
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ود که در این میان ب 528/٧ و 4٧۶/10ترتیب  به

ثر ؤو م( Na:18های واقعی )بالاترین میزان الل

(333/13:Ne) در جایگاهترتیب  به Nme1 

؛ مشاهده شد)خلیج گرگان(  Ame23رود( و  )گرگان

در جایگاه  های واقعیترین میزان اللچنین پایین هم

 و Ame23در سطح جایگاه ( Na:5)تالاب گمیشان 

NG92 ثر در منطقه ؤم هایاللترین میزان و پایین

 Nme3در سطح جایگاه ( Ne:899/2) رود گرگان

مقادیر هتروزایگوسیتی مشاهده میانگین دست آمد.  هب

و  ٧14/0 ترتیب ( نیز بهHe( و مورد انتظار )Hoشده )

های خاص در میانگین اللبه دست آمد.  845/0

رود و  تالاب گمیشان، گرگانهای مربوط به نمونه

دست  هب 15و  14، ۶۶/11 ترتیببهنیز خلیج گرگان 

های خاص بر حسب اطلاعات مربوط به اللآمد. 

آورده شده  3های مورد بررسی در جدول جمعیت

 است.

 
 .N. fluviatilisای در گونه  پارامترهای تنوع ژنتیکی برای هفت جایگاه ریزماهواره -2 جدول

Table 2. Genetic diversity parameters for seven microsatellite loci in the species N. fluviatilis. 
 رودخانه/جایگاه

River/Location 
 Nme1 Nme3 Nme8 Nme10 Ame23 Ame24 NG92 

 تالاب گمیشان

Gomishan 

Wetland 

Na 13.000 7.000 9.000 7.000 5.000 10.000 5.000 

Ne 10.811 4.444 7.692 5.161 4.103 7.143 3.828 

Ho 1.000 0.000 0.000 1.000 1.000 1.000 1.000 

He 0.908 0.775 0.870 0.806 0.756 0.860 0.739 

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

FIS -0.102 1.000 1.000 -0.240 -0.322 -0.163 -0.354 

رودخانه 

 رود گرگان

Gorganrud 

River 

Na 18.000 6.000 7.000 12.000 12.000 13.000 12.000 

Ne 10.811 2.899 5.405 6.667 7.767 8.247 7.843 

Ho 1.000 0.000 0.000 1.000 1.000 1.000 1.000 

He 0.908 0.655 0.815 0.850 0.871 0.879 0.873 

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

FIS -0.102 1.000 1.000 -0.176 -0.148 -0.138 -0.146 

 خلیج گرگان

Gorgan Gulf 

Na 17.000 8.000 8.000 10.000 16.000 14.000 11.000 

Ne 12.698 5.714 7.143 6.723 13.333 10.127 9.524 

Ho 1.000 0.000 0.000 1.000 1.000 1.000 1.000 

He 0.921 0.825 0.860 0.851 0.925 0.901 0.895 

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

FIS -0.085 1.000 1.000 -0.175 -0.081 -0.110 -0.117 

 میانگین

Average 

Na 16.000 7.000 8.000 9.667 11.000 12.333 9.333 

Ne 11.440 4.352 6.747 6.184 8.401 8.506 7.065 

Ho 1.000 0.000 0.000 1.000 1.000 1.000 1.000 

He 0.922 0.752 0.848 0.836 0.851 0.880 0.835 

FIS -0.096 1.000 1.000 -0.197 -0.184 -0.137 -0.206 

Naها، : تعداد اللNeوثر، ؤهای م: تعداد اللHo ،هتروزایگوسیتی مشاهده شده :He ،هتروزایگوسیتی مورد انتظار :pHw تست احتمال : 

: ضریب FIS(، P :** ،01/0>P :*** ،001/0>P<05/0داری، *:  معنی: عدم nsوینبرگ پس از ضریب تصحیح بونفرونی )-تعادل هاردی

 صورت پر رنگ آورده شده استار بهدآمیزی: مقادیر معنی درون

Na: number of alleles; Ne: effective number of alleles; Ho: observed heterozygosity; He: expected heterozygosity; 

pHw: probability value for Hardy–Weinberg equilibrium after Bonferroni correction (ns: not significant;  

*P<0.05; **P<0.01; ***P<0.001); FIS: inbreeding coefficient. Statistically significant values are indicated in bold 
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 .بررسیهای مورد های خاص در رودخانهاطلاعات مربوط به الل -3جدول 
Table 3. Information on specific alleles in the studied rivers. 

 فراوانی الل جایگاه منطقه

 تالاب گمیشان

Gomishan Wetland 
Nme8 9 0.050 

 تالاب گمیشان

Gomishan Wetland 
Nme1 18 0.025 

 تالاب گمیشان

Gomishan Wetland 
Nme10 11 0.050 

 تالاب گمیشان

Gomishan Wetland 
Nme10 12 0.050 

 تالاب گمیشان

Gomishan Wetland 
NG92 12 0.025 

 تالاب گمیشان

Gomishan Wetland 
Nme3 8 0.050 

 رودخانه گرگان رود

Gorganrud River 
Ame23 13 0.025 

 رودخانه گرگان رود

Gorganrud River 
Ame23 14 0.100 

 رودخانه گرگان رود

Gorganrud River 
Ame23 15 0.050 

 خلیج گرگان

Gorgan Gulf 
Ame23 16 0.050 

 خلیج گرگان

Gorgan Gulf 
Ame24 14 0.025 

 

وینبرگ نیز در سطح -انحراف از تعادل هاردی

(. 2جمعیت مورد بررسی قرار گرفت )جدول -جایگاه

ها انحراف از تعادل بالایی در سطح در اغلب جایگاه

تست  21بین  .مورد بررسی مشاهده شد سه منطقه

تست شامل  1جایگاه( تنها  ٧×منطقه  3ممکن )

. در تعادل قرار داشت( گرگان رود) Ame23گاه جای

 FIS ،1۶9/0در بررسی شاخص درون آمیزی متوسط 

 های مورد بررسی نیزجایگاه تر دست آمد. در بیش هب

 (. 2)جدول  مشاهده شد هتروزایگوسیتی افزایش

( Linkage disequilibriumتعادل پیوستگی )عدم 

های مورد استفاده مشاهده یک از جایگاه نیز بین هیچ

 نشد.

در بررسی جریان ژنی بین مناطق مورد بررسی، 

دست آمد که بالاترین  هب Nm ،491/4متوسط شاخص 

خلیج گرگان  ترتیب بین مناطقترین جریان بهو پایین

 تالاب گمیشانبا گرگان رود  ( و۶89/٧رود ) با گرگان

(. تمایز ژنتیکی بین 4مشاهده شد )جدول ( 351/2)

 Fst ق مورد نظر نیز با بررسی شاخصهای مناطنمونه

ود که ب Fst، 033/0ارزیابی گردید. متوسط شاخص 

رود و  گرگانهای متعلق به بین نمونه بالاترین مقادیر

حاصل (. نتایج 5دست آمد )جدول  هبتالاب گمیشان 

از آنالیز واریانس مولکولی نیز نشان داد که تنوع 

 94ها وجود دارد )ژنتیکی بالایی درون جمعیت

فاصله  های شباهت و(. در بررسی شاخصدرصد
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ترتیب ترین میزان فاصله بهژنتیکی، بالاترین و پایین

( 584/0)گرگان رود با تالاب گمیشان های بین نمونه

( مشاهده 303/0)د خلیج گرگان با گرگان روو 

 93آنالیز واریانس مولکولی نشان داد که  گردید.

مشاهده شده مربوط به درون جمعیت از تنوع  درصد

 بود. مربوط به بین جمعیت درصد ٧و 
 

 .( بین مناطق مورد بررسیNmجریان ژنی ) -4جدول 

Table 4. Gene flow (Nm) among the studied areas. 

 برداریمناطق نمونه

Sampling areas 
 تالاب گمیشان

Gomishan Wetland 
 رود رودخانه گرگان

Gorganrud River 
 خلیج گرگان

Gorgan Gulf 

 تالاب گمیشان

Gomishan Wetland 
0.000 - - 

 رودخانه گرگان رود

Gorganrud River 
2.351 0.000 - 

 خلیج گرگان

Gorgan Gulf 
3.433 7.689 0.000 

 

 .تمایز ژنتیکی بین مناطق مورد بررسی -۵جدول 
Table 5. Genetic differentiation among the studied regions. 

 برداریمناطق نمونه

Sampling areas 
 تالاب گمیشان

Gomishan Wetland 
 رود رودخانه گرگان

Gorganrud River 
 خلیج گرگان

Gorgan Gulf 
 تالاب گمیشان

Gomishan Wetland 
0.000 - - 

 رودخانه گرگان رود

Gorganrud River 
0.046 0.000 - 

 خلیج گرگان

Gorgan Gulf 
0.033 0.022 0.000 

 

 
 .آنالیز واریانس مولکولی جمعیت گاوماهی شنی -١شکل 

Figure 1. Analysis of molecular variance of the Monkey goby population. 

Among Pops 

7% 

Within Pops 

93% 
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 بحث

امروزه نشانگرهای ریزماهواره به دلیل مزایای 

تری نسبت به سایر نشانگرها تر، کاربرد گسترده بیش

 در مطالعات ژنتیک جمعیت و تنوع ژنتیکی دارند

تنوع ژنتیکی به عنوان شاخص مهمی از . (19)

 های آبی مطرح بودهوضعیت اکولوژیکی اکوسیستم

که آگاهی از آن جهت مدیریت و حفظ ذخایر  (32)

. باشدماهیان از اهمیت بالایی برخوردار می

یگوسیتی نیز شاخص بسیار مهمی برای ارزیابی اهتروز

تنوع ژنتیکی بوده و در مطالعات ساختار جمعیت 

یگوت ازیرا هر هتروز ،ها ارزش بسیاری داردگونه

 تنوع استدهنده  های متفاوتی بوده که نشانناقل الل

های مرتبط با تنوع ژنتیکی در این راستا، پیراسنجه. (4)

چون غنای اللی و هتروزایگوسیتی از نظر مواجهه  هم

و  (33) ها با تغییرات محیطی بسیار مهم بودهجمعیت

انایی رقابت، بقا و چون تو های مهمی همبر ویژگی

که کاهش طوریبه( 34) باشدثیرگذار میأاندازه بدن ت

ها های مشاهده شده در سطح جمعیتتعداد الل

و بالا ( 35)تواند بیانگر کاهش سطح تنوع ژنتیکی  می

 ثر جمعیت باشد.ؤتر بودن اندازه مبودن آن بیانگر بالا

( در ارزیابی تنوع 2000) دوودی و آویسه

گونه مختلف آب شیرین، رودکوچ  ٧8 ای ریزماهواره

از نظر غنای  و دریایی نشان دادند که روند کاهشی

ترتیب از ماهیان دریایی به اللی و هتروزایگوسیتی به

. در (3۶) رود کوچ و سپس آب شیرین وجود دارد

و هتروزایگوسیتی  حاضر، میانگین اللی بررسی

دست آمد  هب ٧14/0و  4٧۶/10 ترتیبمشاهده شده به

که کمی بالاتر از مقادیر گزارش شده برای ماهیان آب 

اللی و هتروزایگوسیتی مشاهده شده شیرین )میانگین 

 دوودی و آویسه( توسط 0/4۶و  ٧/5 ترتیب:به

با توجه به میزان الل و . بنابراین (3۶) باشد( می2000)

دست آمده در تحقیق حاضر و  ههتروزایگوسیتی ب

مقایسه آن با مقادیر گزارش شده برای ماهیان آب 

از  گرددم ماهیداشت که گاو توان بیانمی یرینش

غنای اللی و هتروزایگوسیتی مناسبی در مناطق مورد 

 بررسی برخوردار است.

در شرایط بزرگ بودن بیش از اندازه جمعیت، 

گزینی ها و عدم وجود جهش، بهتصادفی بودن آمیزش

تواند از نسلی و مهاجرت، فراوانی اللی و ژنوتیپی می

به نسل دیگر ثابت بماند که تحت عنوان تعادل 

شود. با توجه به این واینبرگ بیان می -هاردی

واینبرگ در  -موضوع، انتظار انحراف از تعادل هاردی

 در تحقیق. (3٧) های وحشی وجود داردجمعیت

 × جایگاه ٧تست ممکنه ) 21تست از  1 تنها ،حاضر

. وینبرگ قرار داشت-در تعادل هاردی جمعیت( 3

 تواند ناشی ازوینبرگ می-انحراف از تعادل هاردی

چون اندازه کوچک نمونه، اشتباه  عوامل متعددی هم

 های نولوجود الل ها مثلاًدر خواندن و تفسیر الل

( باشد. 39) رانش ژنتیکی و بهگزینی، مهاجرت، (38)

در پژوهش حاضر کسری هتروزایگوسیتی معنی داری 

مشاهده شد.  Nme8و  Nme3در سطح جایگاه 

خوبی شناخته دلایل زیستی کسری هتروزایگوسیتی به 

های آمیزی و الل چون درون نشده و عوامل بسیاری هم

در این  .باشندنول در بروز چنین کسری دخیل می

افزار خصوص، با توجه به نتایج حاصل از نرم

Microchecker، توان های نول را میوجود الل

عنوان عاملی مهم در کسری مشاهده شده معرفی  به

بیولوژیکی معمول در ایجاد نمود. جدا از دلایل 

طور خاص  ها نیز بهکسری هتروزیگوسیتی، ریزماهواره

، یک عامل به هر حال. (4) باشندمستعد این پدیده می

تواند علت انحراف از تعادل را نمایان به تنهایی نمی

توانند در بروز این انحراف سازد و عوامل مختلفی می

، FIS ثر باشند. در این خصوص، متوسط شاخصؤم

تواند حاکی دست آمد که می ه( ب1۶9/0بالاتر از صفر )

 ها باشداز آمیزش خویشاوندی و اختلاط جمعیت

های ای مهم در جمعیتلهأ. این امر به عنوان مس(31)
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مدت مطرح بوده که افزایش آن در دراز ماهیان

تواند منجر به کاهش هتروزایگوسیتی، کاهش  می

قرار گرفتن  مقاومت و بقا و در معرض خطر

(. تمامی عوامل ذکر شده 3) های بومی شود جمعیت

( 491/4در کنار جریان ژنی مشاهده شده )میانگین:

تواند علت انحراف از تعادل مشاهده شده را توجیه می

های تر جایگاه چنین در این بررسی در بیش هم نماید.

مورد استفاده افزایش هتروزایگوسیتی مشاهده شد که 

، Nme10 هایتنها در مورد جایگاه این افزایش

Ame23  وAme24 دار بود. انحراف ژنتیکی  معنی

توان از عوامل احتمالی را می PCRتصادفی و خطای 

که  . با توجه به این(40) این افزایش مطرح نمود

های مورد استفاده بهینه بود، برای جایگاه PCRشرایط 

عامل ن توان به عنواانحراف ژنتیکی تصادفی را می

جریان  در نظر گرفت. اصلی افزایش هتروزایگوسیتی

تواند ناشی از مهاجرت طبیعی بین مناطق ژنی بالا می

هایی که باهم در ویژه در رودخانهباشد. این موضوع به

تنوع و تمایز تواند منجر به کاهش ارتباط هستند می

ژنتیکی بین افراد گردد. در واقع، با تبادل افراد، تبادل 

تر منجر به کم شدن  آید و تبادل بیشا نیز پیش میهژن

گردد. نتایج حاصل از ها میتمایز ژنتیکی بین جمعیت

آنالیز واریانس مولکولی نیز حاکی از تباین ژنتیکی بالا 

تنوع  درصد 93طوری که ها بوده بهدر داخل گروه

تنوع  درصد ٧ها و تنها مشاهده شده در داخل جمعیت

های مناطق مورد بررسی مشاهده گردید. در بین نمونه

های این موضوع بیانگر آن است که بین جمعیت

  (.4) مختلف ساختار ژنتیکی بارزی وجود ندارد

 ،Fst 0-0/05(، مقادیر 19٧8)رایت بندی  طبق تقسیم

دهنده سطح  ترتیب نشانبه 0/25-0/15و  0/05-0/15

 . (41) باشدپایین، متوسط و بالای تمایز ژنتیکی می

اهی خزری  گاومقبلی صورت گرفته روی  در مطالعه

، Fstترکمن میزان شاخص در سواحل انزلی و بندر

های به دست آمد که نشان از تباین جمعیت 0/14٧

چنین در پژوهشی دیگر  . هم(42)مورد بررسی بود 

، Fst( شاخص 1390توسط پورغلام و همکاران )

 های گاوماهی سرگنده بین نمونه 034/0

(Neogobius gorlap سواحل مازندران و گلستان )

متوسط نیز در تحقیق حاضر . (43) گزارش شد

 Fstدست آمد. اگرچه میزان  هب Fst ،033/0شاخص 

یین قرار دارد مشاهده شده شده در محدوده تمایز پا

. (44) گر تمایز ژنتیکی مهمی باشدتواند بیاناما می

دهنده  ها نشانپایین بودن میزان تمایز بین جمعیت

. در این (45) باشدتوجه می وجود جریان ژنی قابل

 491/4 (،Nm) بررسی میانگین شاخص جریان ژنی

دست آمد که در این میان بالاترین میزان جریان بین  هب

مشاهده ( ۶89/٧رود ) خلیج گرگان با گرگان هاینمونه

با  مشاهده شده مرتبط رود جریان ژنیاحتمال می. شد

تاریخچه زندگی این گونه در راستای گسترش 

ها و افزایش سازگاری به های سودمند بین جمعیت الل

تغییرات محیطی نیز باشد. ممکن است شباهت 

ها ناشی از یک اثر ژنتیکی مشاهده شده بین جمعیت

فاندینگ معمول باشد که این الگوی تاریخی تا به 

ژنی بالا  امروز هم ادامه داشته است زیرا جریان

. تواند از تحلیل آن از طریق رانش، جلوگیری نماید می

از طرفی ممکن است زمان کافی از هنگام کلونیزه 

رانش ژنتیکی -شدن تا رسیدن به تعادل مهاجرت

سپری نشده باشد چرا که به دنبال یک رویداد 

ها تا صدها نسل زمان فاندینگ تا رسیدن به تعادل ده

هر حال، میزان جریان ژنی  ه. ب(4٧و  4۶) نیاز است

ممکن است بالاتر از حد  Fstها بر اساس بین جمعیت

برآورد گردد چرا که احتمال دارد شباهت مشاهده 

که میزان هنگامی مثلاًها باشد. از اجداد آن شده ناشی

Fst احتمالا جریان ژنی بالایی برآورد  پایین است

د که در واقع ممکن است تعداخواهد شد در حالی

ه هر ب .(48) ها مبادله شوندکمی از افراد جمعیت

ماهیان و  که توانایی لاروها، بچهبا توجه به اینحال، 
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ماهیان بالغ در نرخ مهاجرت این ماهیان به خوبی 

تری در آینده  شناخته نشده، نیاز به تحقیقات بیش

ها ویژه در زمینه بیولوژی، الگوها و نرخ پراکنش آن به

های فیلوجغرافیایی این خصوص روشدر . باشدمی

عنوان ابزاری سودمند جهت برآورد بهتر تواند بهمی

 .(50و  49) جریان ژنی مورد استفاده قرار گیرد

نتایج مربوط به آزمون واریانس مولکولی نیز 

ها و تنوع پایین بیانگر تنوع ژنتیکی بالا در داخل گروه

ادی توسط باشد. طبق پارامترهای پیشنهها میبین آن

های (، مقادیر شباهت ژنتیکی جمعیت1982)تورپ 

های متعلق به جنس متعلق به گونه مشابه و گونه

 35/0-85/0و  8/0-9/0 ترتیب در محدودهمشابه به

هایی با جنس متفاوت داشته و مقدار شباهت گونهقرار 

میانگین شاخص . (51) باشدمی 35/0 تر ازپایین

دست آمد  هب ۶45/0شباهت ژنتیکی در تحقیق حاضر 

جنس قرار دارد. بالاترین های همکه در محدوده گونه

های های رودخانهژنتیکی بین نمونهشباهت  میزان

ترین میزان جریان پایین خلیج گرگان و گرگان رود و

چنین  هم این دو منطقه مشاهده شد. بین نیز ژنی

 حال بالاترین در عین ترین فاصله ژنتیکی وپایین

خلیج گرگان و های های رودخانهبین نمونه شباهت

 مشاهده شد. گرگان رود

 

 گیري کلی نتیجه

رسد نظر میق حاضر، بهبا توجه به نتایج تحقی

عنوان یک گونه آب شور از تنوع به گاوماهی شنی

های مورد بررسی ودخانهژنتیکی مطلوبی در ر

خشکسالی،  :مانندبرخوردار باشد، با این وجود مسائلی 

آب و  برداری از احداث سد، تغییر زیستگاه، بهره

های  ویژه آلودگیهای مختلف بهچنین آلودگی هم

های صنعتی های کشاورزی و فاضلابناشی از رواناب

های موردنظر با آن مواجه هستند، ممکن که رودخانه

بقای این گونه بومی را در و است تنوع مشاهده شده 

ثیر قرار دهد. در واقع دستکاری و أت مدت تحتدراز

ها از یک سو و عدم تغییرات رو به افزایش رودخانه

وجود اطلاعات کافی از سوی دیگر، ضرورت انجام 

تر در زمینه بیولوژی و اکولوژی این  تحقیقات بیش

سازد، چرا که فقدان اطلاعات ماهی را نمایان می

ترین مسائل در امر حفاظت عنوان یکی از مهمبه علمی

 باشد.ایران مطرح می از ماهیان آب شور
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