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 چکیده

تالاب انزلي با    مهاجر بهبهاره و پایيزه  (  Rutilus frisii)هاي ماهي سفيد  ساختار جمعيت  ،پژوهش  این  در

نمونه از هر جمعيت(    60هاي مورد نياز )نمونهمورد مطالعه قرار گرفت.    Cyt-b  ژن   یابيتوالي استفاده از روش  

اي پليمراز  اي، واکنش زنجيرهينهاز بافت نرم باله س  DNA  استخراج  پس از.  صيد شدند  99و    98هاي  در سال

(PCRو توالي )داري بين دو جمعيت ماهيان بهاره و پایيزه  تفاوت معني  نتایج،  د. بر اساسش ها انجام  یابي نمونه

ه ب  612/0و شباهت ژنتيکي    388/0(. فاصله ژنتيکي بين دو جمعيت  >05/0Pاز لحاظ ژ نتيکي مشاهده شد )

نتایج مطالعات مولکولي نشان داد که سيتوزین و گوانين به ترتيب بيشترین و کمترین مقادیر   دست آمد. 

. محاسبه نرخ جایگزیني انتقالي به تقاطعي بيانگر بيشتر داشتندميانگين ترکيب نوکلئوتيدي در دو جمعيت را  

توان  مي  ،ها بود. در مجموعجهشدرصد از    22/67هاي انتقالي به تقاطعي با در بر گرفتن  بودن نرخ جهش

مولکولي  عه  المطحال،    با این.  داده است  نشان  را  دو فرم بهاره و پایيزه  بين  تفاوت  خوبي  به  Cyt-b  گفت که ژن 

و   نشان داددر سطح گونه  را    هاي ژنتيکي قابل توجهيشباهت،  زمانيبا وجود فاصله  نظر  هاي مورد  جمعيت

 . اي دانسترا از نظر ژنتيکي داراي تفاوت قابل ملاحظهها  این جمعيت توان  نمي
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مقدمه 

تقریبي    انزلي  تالاب مساحت  هزار   15با 

در استان   خزر  دریاي   جنوبي  سواحل  هکتار 

و   گيلان است  شده  حوضه   چهار  داراي  واقع 

و  شرقي،  غربي،                  استغربي    جنوب  مرکزي 

(De Grave and Ghane, 2006; Alemi  

Safaval et al., 2024.)   جمله از  تالاب  این 

ترین اکوسيستم هاي تالابي کشور به حساب  مهم

هاي  ترین زیستگاهآید و داراي یکي از متنوعمي

جمله   از  جانوران  انواع  براي  گونه   72طبيعي 

از    ,.Mahdian et alخانواده است )  21ماهي 

2023; Salehi et al., 2024 یکي از این گونه .)

 . استماهيان، ماهي سفيد 

علمي   نام  با  سفيد   Rutilus frisiiماهي 

اقتصادي دریاي خزر و   ماهيان  ترین مهمیکي از 

از    همچنين و  ترین  مهمیکي  شيلاتي  اهداف 

  است ماهيگيري در این اکوسيستم و تالاب انزلي  

(Kavan et al., 2009; Safari, 2016;  

Moezzi et al., 2022  .)70  از  این گونه بيش 

  استخواني صيد شده توسط  ماهيان  کل  از  درصد

به خود   در سواحل جنوبي دریاي خزر را  صيادان

 ;Esmaeili et al., 2014اختصاص داده است )

Ghasemi et al., 2014سفيد ماهي    یک  (. 

هاي مرتبط با  در رودخانه   واست    رودکوچ  گونه

ماه در  خزر  فروردین  دریاي  و  اسفند  هاي 

)مي  ریزيتخم Berg, 1948; Sattari etکند   

al., 2019; Moezzi et al., 2022.)    ماهي

مهاجر  فرم  یا  نژاد  داراي دو  دریاي خزر  سفيد 

مهاجر پایيزه در اوایل    .پایيزه و مهاجر بهاره است

پایيز به رودخانه با بستر    ي هایو یا اواسط فصل 

انزلي( مهاجرت   تالاب  عمده  به طور  )و  گياهي 

با گرم    ، کندو زمستان را در آنجا سپري مي  کرده

و    کند مي  ریزيتخمزمستان،    آب در اواخر  نشد

بر مي به دریا  از  گردد. بخش عمدهبلافاصله  اي 

جمعيت ماهي سفيد را نژاد مهاجر بهاره تشکيل  

در  مي ماه  اسفند  نيمه  از  ماهيان  این  که  دهد 

گله رودخانهقالب  به  مهاجر  بستر  هاي  با  هایي 

مي مهاجرت  در  سنگي  عمل  این  و  کنند 

هاي واقع در نواحي شرق استان گيلان رودخانه

هاي منطقه غرب  ر فروردین و در رودخانهتا اواخ

ادامه   ماه  اردیبهشت  آخر  تا  )تالش(  گيلان 

 (.Aminian Fatideh et al., 2017یابد )مي

افزایش ذخایر ماهيان سفيد صرفا با  تاکنون،  

تکثير و رهاسازي تيپ بهاره انجام شده و تيپ  

اگرچه  است.  نبوده  چنداني  توجه  مورد  پایيزه 

مصنوعي توانسته ذخایر ماهي سفيد را از  تکثير  

اما از نظر کيفي تاثيرات   ،نظر کمي افزایش دهد

است.   داشته  پي  در  سوء  ترین  مهمسوئي  اثر 

رشد سالانه ماهي است که این امر   کيفي کاهش
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گزیني مولدین است. علاوه بر آن  به دليل عدم به

ترکيب جمعيتي فرم بهاره و پایيزه بهم ریخته و  

جمعيت اصلي فعلي ماهي  توان گفت،  مي  تقریبا

بهاره  جمعيت  به  متعلق  خزر  دریاي  در  سفيد 

را تشکيل  درصد ذخایر آن 98که بيش از  است

(. از این  Nematdoost Haqi, 2005) دهندمي

  شيلاتي،  کارآمد و منطقي مدیریت منظور رو به

  که ماهي  از ايگونه ايذخيره ساختار شناسایي

 سزایي به  اهميت گيرد،مي قرار برداريبهره مورد

 اي جداگانه  طور به باید ذخيره هر که چرا،  دارد

 حد  در گونه  آن  از  برداريبهره تا شود مدیریت

 ;Salini et al., 2004)  گيرد صورت ايبهينه

Erguden and Turan, 2005 .) 

  هاگونه تشخيص ذخایر، ارزیابي گذشته در

با هاجمعيت و  صفات  از استفاده  تنها 

وسنجخت یر )مورفومتریک(  شمارشي  ي 

دست  ه  گرفت، اما نتایج بمي صورت)مریستيک(  

مطالعاتي  از    هايویژگي   اساس  بر   که  آمده 

مورد    چندین  در  شده است  انجامي  شناختخت یر

بودند. برانگيز   به  توجه  با  همچنين بحث 

 منفي  اثرات و صفات این بالاي حساسيت

 و ماهيان  سلامت بر گذارينشانه در دستکاري

  هايداده تفسير بودن محدود همچنين

  علم آنها، آوريجمع  زمان به گذارينشانه

از  شناسایي براي مولکولي  هايویژگي استفاده 

بر   مبتني هايروش یافت. توسعه ذخایر ساختار

DNAامروزه  که  هستند هایيروش بهترین ، 

موجودات تمایز  براي   هم به  نزدیک بسيار  بين 

 ,Adams and Hutchings)  شوندمي انتخاب

2003.) 

  ژنتيکي  ذخایر   کاهش  مورد  در  نگراني

  رابطه   در  تربزرگ  جهاني  نگراني  از  بخشي  ماهيان

این   از.  است  کرهزیست  ژنتيکي  ذخایر  کاهش  با

  ماهيان   مولکولي  ژنتيک  به  مربوط  مطالعات  ،رو

  پایدار  مدیریت  منظور  به  ،ماهيان سفيد  ویژهبه  

 Park)  است  پذیرنااجتناب  امري  شيلاتي  ذخایر

and Moran, 1995.)  ذخایر   ميزان  از   آگاهي 

 از   گونه،  یک  افراد  بين  در  ژنتيکي  تنوع  و  ژني

  نژاد  اصلاح  و  ذخایر   مدیریت  ارزشمند  اهداف

 یا   جمعيت  ژنتيک  بررسي  که  طوريه  ب،  است

  براي  اقتصادي،  ماهيان  مولکولي  اکولوژي

  بسيار  پایدار  صيد  حفظ  و   آنها  جمعيت  از  حفاظت

 (. Karami Nasab et al., 2015)  است  ضروري

این به  توجه  بهاره    که  با  سفيد                                     ماهيان 

پایيزه                                   و  هستند  شبيه  یکدیگر   به  بسيار  و 

محدود   یک  این                                  براي   کننده  عامل 

              آنها   روابط  مورد  در  هاپرسش  به  پاسخگویي

درون   در ، Within Group)  ايگونهسطح 

Intraspecific  )  ،ااما  است که  آنجا    نیاز 

در    يو دستکارند  هست  حساس  اريها بسشاخص
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  ينامطلوب يامدهايپ   توانديم يگذارنشانه ندیفرا

  نیبا توجه به ا  و  داشته باشد  انيبر سلامت ماه

تنها    يگذارنشانه  از   به دست آمده  ي هاداده  که

استفاده   ،هستند  ريقابل تفسي  آوردر زمان جمع 

 ن ینو  يکردیعنوان رو  به  يمولکول  يهااز نشانگر

ذخا   یيشناسا  يبرا  افته یگسترش    ریساختار 

هر  .است واقع   ترتيب   در  تفاوت  گونه  در 

                       نتاج  به  والدین  از  که  DNAنوکلئوتيدي  

مولکولي  عنوانبه    باشد  انتقال   قابل  به    نشانگر 

 در   (.Mirbakhsh, 2016)  شودمي  گرفته  کار

هاي  نشانگر  از  استفاده  هاي اخيرسال   نتيجه، در

DNA است. کرده پيدا افزایش چشمگيري 

 تفکيک  و دقيق اهميت شناخت به توجه با

مهاجر ماهيان  امر  در پایيزه و بهاره سفيد 

همچنين  ارزشمند گونه این ذخائر بازسازي و 

هاي  عدم اطلاعات کافي در مورد مقایسه تفاوت

جمعيت،   دو  این                          با حاضر    مطالعهژنتيکي 

دوهدف   ژنتيکي  بررسي  و  جمعيت   مقایسه 

پایيزه و  بهاره  سفيد  با    ماهيان  انزلي  تالاب 

توالي b   (Cyt-b )سيتوکروم   ژن  یابياستفاده 

 . انجام شد ميتوکندریایي

 

 هاروش  و   مواد

 برداری انتخاب ایستگاه و نمونه

 نمونه از هر جمعيت ماهي سفيد   60تعداد 

(Rutilus frisii  )يزه )در مجموع یفرم بهاره و پا

سال قطعه  120 در  کانال    99  تا   98هاي  (  در 

پل غازیان    کشتيراني منتهي به تالاب انزلي )از

شکن قدیم( با استفاده از تور نایلوني  تا دهانه موج

آوري شدند.  ميکروفيلامنت )لاکش( صيد و جمع

استخراج   منظور  هر    DNAبه    يماه نمونه  از 

و در  جدا    اينهيگرم از بافت نرم باله س  5حدود  

ها براي  نمونه  سپس   .دشتثبيت    درصد  96الکل  

انجام مطالعات مولکولي، به آزمایشگاه مولکولي  

 دانشگاه گيلان انتقال یافت. 

 

   DNAاستخراج 

استخراج   کيت  از  DNA  استخراج  براي

(Biobasicطبق پروتکل شرکت  ، کره جنوب )ي

صورت  ،شد   استفاده  سازنده این  حدود    که  به 

الکل ميلي  100-50 در  که  ماهي  بافت  از  گرم 

و    شدبا هاون استریل شده له    ،تثبيت شده بود

الکل موجود از آن خارج    ه شد تاسپس اجازه داد

بافر    800  شود. همراه  ليزکنندهميکروليتر                      به 

باله   کنندهفعالبافر  ميکروليتر    70 نمونه              به 

شد. اضافه  هاون  درون  همگن   ماهي  از             پس 

به  شدن   هاون  درون  محتویات  بافر،  و  نمونه 

شد. ميلي  1/ 5  بميکروتيو داده  انتقال    ليتري 

مخلوط  ميکروتيوب  محتویات   خوبي  وشبه                     د 

دماي   در  روز  شبانه  یک  مدت  درجه    55به 
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گراد در حمام آب گرم قرار گرفت. در این  سانتي

هر یک ساعت یک  ميکروتيوب  مدت محتویات  

تا مواد    شدبار به خوبي با حرکات دست مخلوط  

پس    جامد در آن به صورت معلق و محلول درآید. 

ها که حاوي  ميکروتيوب،  یاد شده از گذشت زمان  

خارج گرم  آب  حمام  از  بودند،  غليظي                    مایع 

شو دما  هم  با محيط  اتاق  دماي  در  تا    د.نشده 

کلر  500 بهفروميکروليتر  و  اضافه  ویال  به                م 

  دو دقيقه به شدت تکان داده شد تا از    2مدت  

شود. سپس   فازشدگي سوسپانسيون جلوگيري 

مدت  ها  ميکروتيوب  سرعت    دقيقه  10به  با 

 ALC PK)سانتریفيوژ  دور در دقيقه    12000

131  ،Labexchange)سپس فاز    . شدند  ، آلمان

بود با استفاده از سمپلر    DNAبالایي که حاوي 

استریل شده دیگر انتقال  ميکروتيوب  به آرامي به  

شد. یا   800  داده  و  ایزوپروپانول                       ميکروليتر 

                          اضافهها  ميکروتيوب درصد سرد به    100اتانول  

مدت   به  فریزر    10و  داخل  در                        -20دقيقه 

شدند.گراد  سانتيدرجه   آن  نگهداري  از  ،  پس 

رسوب ها  ميکروتيوب  و  خارج  فریزر                            از 

DNA    مدت به  شرایط   10ژنومي  با  دقيقه 

دماي    12000 در  دقيقه  در  درجه    4دور 

و سپس الکل داخل    گراد سانتریفيوژ شدندسانتي

شد. ها  ميکروتيوب  ریخته  بعد،    دور  مرحله  در 

ها  ميکروتيوب به    درصد  70ميکروليتر الکل    800

  DNAجلوگيري از حل شدن    برايد و  شاضافه  

آ رسوب  منظور  به  و  الکل  با    20ن،  در  دقيقه 

درجه   4دور در دقيقه در دماي  12000شرایط 

داخل  شسانتریفيوژ  گراد  سانتي الکل  سپس  د، 

شد. ها  ميکروتيوب  ریخته  آن    دور  از  پس 

به ها  ميکروتيوب  تميز  کاغذي  دستمال  روي 

صورت وارونه قرار گرفت تا الکل آن کامل خشک  

عاري از   DNAي حاوي  هاميکروتيوب به    شود.

استریل   50الکل،   تقطير  بار  دو  آب  ميکروليتر 

شد. در   DNAسپس    اضافه  فریزر  در  ژنومي 

سانتي  -20دماي   انجام  درجه  زمان  تا  گراد 

 (.Hillis et al., 1996آزمایش نگهداري شد )

 

 استخراجی DNAتعیین کمیت و کیفیت 

کيفيت   و  شده   DNAکميت  با    استخراج 

سنجي توسط دستگاه بيوفتومتر استفاده از طيف 

(Biophotometer  ،D30،  Eppendorf ،

ليتر  ميکرو  3  ،سنجيده شد. بدین منظور(  آلمان

استخراج شده در دستگاه قرار گرفت    DNAاز  

موجدر  جذب  مقدار  و   ،  260،  230هاي  طول 

اندازهنانو  320و    280 همچنين    گيري شد.متر 

نانو  DNAغلظت   بر حسب    بر  گرم استخراجي 

 ضرب   از  است  آن  کميت  بيانگر  که  ليترميکرو

 مترنانو 260جذب  ضریب از آمده  دسته عدد ب
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) ش  محاسبه  ، 50در   Kalangi Miandarehد   

et al., 2015). 

 

 پلیمراز  ای زنجیره واکنش شرایط 

با استفاده    ( PCR)  مرازيپل  ايرهيواکنش زنج

  940با طول حدود    bسيتوکروم    ژن  از بخشي از

با دستگاه    نشانگر  عنوان  به  باز،  جفت مولکولي 

PCR  (Mastercycler Nexus،  Eppendorf ،

از   ژن  این  تکثير  براي  شد.  استفاده  آلمان( 

 Mixcytob1  و)رفت(    Glumug1  هايآغازگر

مواد واکنش    . (1)جدول    دشاستفاده  )برگشت(  

PCR  ( شامل  2ميکروليتر )جدول  25در حجم

از هر  ميلي  1،  وميژن  DNAگرم  نانو  50 مولار 

آماده   پایه  محلول  و  برگشت(  و  )رفت  آغازگر 

(Master Mix  ،Amplicon  ،دانمارک)  (5/1  

بود.2MgClمولار  ميلي براي   (  بهينه  دماي 

 Glumug1-F  و   Mixcytob1-Rآغازگرهاي  

گرادیان،   آزمایش  انجام  از  درجه   52پس 

 (. 3گراد اعمال شد )جدول سانتي

تک باند بودن و وزن   ،PCRکيفيت محصول  

از  استفاده  با  شده  تکثير  قطعه  مولکولي 

درصد  یک  آگارز  ژل  روي  بر  افقي  الکتروفورز 

چاهک،   هر  در  منظور  این  براي  شد.  سنجيده 

محصول  ميکرو  2مقدار   و   PCRليتر  ریخته 

از   براي کيلوبازي    DNA Ladder  3سپس، 

سنجش وزن باند تکثير شده استفاده شد.  

 

 در جمعیت ماهیان سفید  bهای مورد استفاده برای تکثیر بخشی از ژن سیتوکروم : توالی آغازگر1جدول 

 توالی آغازگر نام آغازگر

Glumug1-F '3-GGACGGAATGTTAGACTTCG-'5 

Mixcytob1-R '3-GGCTTGAAAAACCACCGTTG-'5 

 
 واکنش  هر  در لیترمیکرو 25در حجم  PCR: مواد مورد استفاده در واکنش 2جدول  

 (لیترمیکرو) مقدار ماده

 13 تقطیر دوبار مقطر آب

 1 رفت آغازگر

 1 برگشت  آغازگر

DNA 1 الگو 

Master Mix 9 

 25 جمع 
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 PCRشرایط دمایی بهینه برای واکنش  :3جدول 

 تعداد چرخه  زمان ( °C) دما مرحله

 min  3 1  95 ه یواسرشت اول

 s  35 95 واسرشت 
 

35 
 s  35 52 اتصال آغازگر

 min/kb  1 72 ی سازلیطو

 min  7 1 72 یی نها یسازلیطو

 1 نامحدود  4-10 ی مرحله نگهدار

 

مدت   به  ولتاژ   30الکتروفورز  با  و                        دقيقه 

مشاهده   70 براي  و  گرفت  انجام                         ولت 

داکباند  ژل  دستگاه  از  شده  تشکيل                    هاي 

(Gel Documentation System  ،Vilber ، 

)فرانسه شد  استفاده   )Kalangi Miandareh 

et al., 2015  تخليص محصول .)PCR   توسط

صورت   ایران(  زیست،  تکاپو  و  )پيشگام  کيت 

 گرفت.

 

 یابیتوالی

توالي قطعه تکثير شده، مقدار   تعيين  براي 

  PCRليتر از محصول واکنش  ميکرو  20حداقل  

آغازگرميکرو  10بهمراه   از  یک  هر  از  هاي  ليتر 

خوانش دو   برايرفت و برگشت براي هر نمونه،  

  Bioneerو    Macrogeneهاي  طرفه به شرکت

 د. شکره جنوبي ارسال 

 

 های مولکولیتحلیل داده

توالي نرم ابتدا  توسط    Choromasافزار  ها 

بي  2نسخه   نواحي  و  مبهم کنترل  و                        کيفيت 

حذف   قطعه  هر  انتهاي  و  ابتدا  سپسشدر                           د. 

اینترنتي   ابزار  کمک  توالي  Blastبه  هاي  با 

ژني هم بانک  در  ) موجود  ( شدند  Alignردیف 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/.)   براي  

 Mrافزار  انتخاب بهترین مدل جایگزین، از نرم

Model Test  ( شد   Posada andاستفاده 

Crandall, 1998  روش از  استفاده  با  (، سپس 

                            ( Maximum Likelihood)تشابه    بيشترین

بيزین  بيشترین  و    Maximum) تشابه 

Bayesian Likelihood  )افزار نرم  هاي در 

Mega    و    7نسخهMr Bayes    3.1.2نسخه  

شاخص                              توصيه AIC  (Akaike  )  توسط 

( و GTR+G+Iشد  نوکلئوتيدي  ترکيب   .)

انتقالينسبت  جهش  و (  Transition)  هاي 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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طور مقدار    و همين(  Transversion)تقاطعي  

ژنتيکي   فاصله  حسب    ايگونه ندرومتوسط  بر 

و   باز  جفت  کيمورا تعداد  عامله  دو    فاصله 

(Kimura 2 Parameters) افزار در نرمMega 

 (. Tamura et al., 2011د )شمحاسبه    7نسخه  

با  داده  تمام بودن  نرمال  نظر  از  ابتدا  ها 

آزمون   از   ي بررس  Wilk-Shapiroاستفاده 

برا گروه    نيب   ها نيانگيم  سهیمقا  يشدند.  دو 

مستقل استفاده شد.    t  آزمون(، از  زهیي)بهاره و پا 

نرم  ها ليتحل  ي تمام  22  نسخه  SPSSافزار  با 

معن سطح  و  شد  نظر   05/0  يداريانجام  در 

 گرفته شد. 

 

 نتایج 

 استخراجی DNAبررسی کیفیت و کمیت 

کيفيت   و  کميت  استخراج    DNAسنجش 

بهاره  اي ماهي سفيد  بافت نرم باله سينهاز  شده  

هاي استخراجي  در همه نمونه نشان دادو پایيزه  

که بيانگر    بود  7/1-2شاخص عددي کيفيت بين  

. همچنين استعدم آلودگي فنولي و پروتئيني  

بين  DNAکميت   نيز    30-800  استخراجي 

 ليتر ارزیابي شد.  ر ميکرودگرم نانو

 PCRکیفیت محصول 

باند بررسي   آمده   هايکيفيت  دست  از   به 

PCR    که داد  در  باند نشان  شده  تشکيل  هاي 

قرار    1000-1150محدوده   باز   داشتند جفت 

 (. 1)شکل 

 

 ها ترکیب نوکلئوتیدی و جهش

یابي طول بيشتر قطعات  بر اساس نتایج توالي

جفت باز براي ماهيان بهاره    1045دست آمده  ه  ب

بود و ترکيب نوکلئوتيدي نشان داد که بيشترین 

نوکلئوتيد   به  مربوط  )فراواني  با Cسيتوزین   )

درصد و کمترین ميزان فراواني مربوط به    5/28

. آدنين  بوددرصد    6/15( با  Gنوکلئوتيد گوانين )

از    3/28و    6/27و تيمين نيز به ترتيب   درصد 

دادند  اختصاص  به خود  را  نوکلئوتيدي    ترکيب 

هاي پایيزه از در حالي که در نمونه  .(4)جدول  

شده،    1035 ثبت  باز  صد در  5/28جفت 

درصد نوکلئوتيد    2/28(،  Cنوکلئوتيد سيتوزین )

( )  T  ،)27تيمين  آدنين  نوکلئوتيد                        (  Aدرصد 

)  2/17و   گوانين  نوکلئوتيد  بود  Gدرصد   )           

 (. 4)جدول 
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 درصد  یک آگارز ژل مراز رویپلی ایزنجیره واکنش  از حاصل باند : کیفیت1شکل 

 
 های بهاره و پاییزه ماهی سفید تالاب انزلیدرصد فراوانی نوکلئوتیدهای نمونه :4جدول 

    دینوکلئوت

 نمونه 
G A T C 

 بهاره نیمولد

 

 298 296 288 163 تعداد 

 5/28 3/28 6/27 6/15 فراوانی )درصد( 

 زه ییپا نیمولد

 

 295 292 280 168 تعداد 

 5/28 2/28 27 3/16 )درصد( فراوانی 

 

تقاطعي   به  انتقالي  جایگزیني  نرخ  محاسبه 

(Transition/Transversion بيشتر بيانگر   )

هاي انتقالي به تقاطعي با در بر  بودن نرخ جهش

 (.5ها بود )جدول  درصد از جهش  22/67گرفتن  

 

 فاصله ژنتیکی 

ژنتيکي   حسب  که  اي  گونهدرون فاصله  بر 

تعداد نوکلئوتيد و فاصله دو عامله کيمورا مورد 

پایيزه با    ، ارزیابي قرار گرفت در دو فرم بهاره و 

)فاصله دو    034/0جفت باز و    00/53ميانگين  

بود.   کيمورا(  آماري  عامله  لحاظ  تفاوت  از 

پایيزه  داري بين دو جمعيت ماهيان بهاره و  معني

(. فاصله ژنتيکي بين دو  >05/0Pمشاهده شد )

ژنتيکي    388/0جمعيت   شباهت  ه ب  612/0و 

 دست آمد. 
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 در مولدین بهاره و پاییزه  Cyt-bهای انتقالی به تقاطعی در توالی ژن : نرخ جایگزینی جهش5جدول 

 ماهی سفید

Transition/Transversion G C T A 

A 87/0 11/5 86/4 - 

T 51/2 3/33 - 92/3 

C 51/2 - 68/31 92/3 

G - 11/5 86/4 37/1 

 

 شناسی تبار

روش که  شناسي  تبار از  استفاده  با 

Maximum Likelihood    وBayesian   بر

جایگزیني   مدل  بهترین  و    GTR+G+Iاساس 

شد  AIC4862/834شاخص   داد  رسم  نشان   ،

پایيزه به صورت مشترک در  نمونه هاي بهاره و 

و روي یک شاخه قرار گرفتند که این  خوشه  یک  

تواند نشانه تمایز اندک نژاد بهاره و پایيزه بر  مي

سيتوکروم   ژن  کلي،    bاساس  طور  به  باشد. 

هاي دو فرم بهاره و پایيزه ماهي سفيد مورد  گونه

تبار  ، به درستي گروهي هممطالعهبررسي در این  

و احتمال   99بودند. دو جمعيت، با پشتوانه تکرار  

به خوبي از یکدیگر متمایز شدند و    98/0پسين  

قرار  یکدیگر  با  گروهي  خواهر  موقعيت  در 

 گرفتند. 

 

 بحث

   آن يديکل نقش ل يدل به b توکروم يس  ژن

زنج بالا  رهيدر  نسبتا  تنوع  و  الکترون    ي انتقال 

  ي بررس  يبرا  ج یرا  هايشاخصاز    يکیآن،    يتوال

  انيماه  يهاتي در جمع  يکيها و روابط ژنتتفاوت

حاضر  است. مطالعه   b  سيتوکروم  ژن  ،در 

به خوبي تفاوت بين دو جمعيت ميتوکندریایي  

را نشان داد. سيتوزین بهاره و پایيزه  ماهي سفيد  

ترتيب   به  گوانين  کمترین داراي  و  و  بيشترین 

دو   در  نوکلئوتيدي  ترکيب  ميانگين  مقادیر 

جمعيت بودند. درصد ترکيب سيتونين و گوانين 

  4/38و    2/43  در کل ژنوم ميتوکندریایي ماهيان

این (Ward et al., 2005)  استدرصد   در   .

معادل    مطالعه ميزان  براي    1/44این  درصد 

درصد براي ماهيان پایيزه    8/44ماهيان بهاره و  

دامنه   از  بالاتر  و  دليل دشمحاسبه    بالا بود   .                              

نوکلئوتيد    دتوانميآن   دو  این  بالاي                               محتواي 

که    باشد  Cyt-bدر جایگاه سوم کد کننده ژن  

 Wardدر ماهيان استخواني گزارش شده است )

et al., 2005.)  بررسي این  ترکيب    ،در 
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آمده نوکلئوتيدهاي   دست  توالي  به  یابي  از 

پایين    حاکي از درصد  ماهي سفيد  هايجمعيت

  ه در سهو مقادیر نسبتا مشابگوانين  نوکلئوتيد  

.  بود  ، سيتوزین، آدنين و تيمين  ، نوکلئوتيد دیگر

هاي  ترکيب نوکلئوتيدي در گونه  چنين الگویي از

  ده استشگزارش    طور وسيع  ماهيان نيز به  دیگر

(Johns and Avise, 1998; Gharibkhani  

et al., 2011; Firouzi, 2018 .) 

این از  فيلوژني  بروا  ،پيش  از   29ط  گونه 

توالي  خانواده با  اروپایي  ژن  کپورماهيان  یابي 

و    Briolayتوسط  ميتوکندریایي    bسيتوکروم  

( قرار گرفت(  1998همکاران  بررسي  بود   همورد 

انجام شده بر روي    مطالعه  اولينبررسي    اینکه  

کپورماهيان تنوع  و  از   فيلوژني  استفاده  با 

و  روش بود  مولکولي  دست  نتایج  تمام  هاي  به 

آن    آمده یافتهاز  بر  ي  شناسخت یرهاي  منطبق 

بود. بعدها فيلوژني و جغرافياي زیستي   پيشين

از  62 از    گونه  مناطقي  کپورماهيان  خانواده 

یابي ژن سيتوکروم  خاورميانه با استفاده از توالي

b  اي مورد بررسي قرار  ميتوکندریایي در مطالعه

 (. Durand et al., 2002) گرفت

بالا بودن    DNAدر   به علت  ميتوکندریایي 

انتقالي به   نرخ جایگزیني، برآورد نسبت جهش 

متقارني را نشان تقاطعي مشکل است و ترکيب نا

)مي حال  Belle et al., 2005دهد  این  با   ،)

مهمي   نقش  تقاطعي  به  انتقالي  جهش                    نسبت 

  داردگيري روش درست فاصله تکاملي کاره در ب

براي مي  و  استفاده  تکاملي  مدل  د  شوچند 

(Wakeley, 1996; Strandberg and 

Salter, 2004  جانشيني نرخ  مقایسه   .)

  22/67هاي انتقالي به تقاطعي نشان داد  جهش

. غالبيت ندصورت انتقالي بوده  ها بدرصد جهش

طور ه  هاي انتقالي نسبت به تقاطعي، بنرخ جهش

در   گزارش   نيز  جانوريهاي  گونهدیگر  وسيعي 

( است  نتایج  Belle et al., 2005شده  به (. 

آمده ژنتيکي    دست  فاصله  بر  گونهندرواز  اي 

نوکلئوتيد ) باز حسب تعداد  فاصله دو  جفت  ( و 

( کيمورا  فاصله  K2Pعامله  داد  نشان   )

اي در دو فرم بهاره و پایيزه با ميانگين  گونهندرو

و    00/53 باز  عامله    034/0جفت  دو  )فاصله 

دو   بين  ژنتيکي  فاصله  همچنين  بود.  کيمورا( 

ژنتيکي    388/0جمعيت   شباهت  به   612/0و 

فاصله   محدوده  زیاد  اختلاف  آمد.  دست 

ژن گونهبين بالاي  کارایي  بيانگر  خوبي  به  اي 

Cyt-b اسایي شده بود. هاي شندر تمایز گونه 

پژوهش   )  Rezaeiدر  همکاران   (2010و 

ژنت شباهت  ف  يبرا  يکيمقدار    يلوژنيسطوح 

محدوده    965/0مختلف   در  که  شد  گزارش 

ماه  يهاگونه   يهارودخانه  د يسف  انيمشابه 

. در بررسي  قرار داشت  لهيگرگانرود و چشمه ک
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Chakmehduoz Ghasemi   همکاران  و 

بهاره و  ( نمونه1999) با  هاي  درصد    97پایيزه 

داشتند،    3  ،شباهت تکاملي  اختلاف  درصد 

 407/0همچنين فاصله ژنتيکي بين دو جمعيت  

ژنتيکي   شباهت  آمد  ه  ب  593/0و  بادست    که 

.  مقادیر تمایز پایين به دست آمده مطابق است

  Chakmehduoz Ghasemi  در بررسي دیگر از

دو گونه از جنس    روي  Bahmanesh  (2015)و  

Rutilus  ، ژنتيکي بين دو گونه ميانگين فاصله 

شد  09/0 نشان  گزارش  شباهت    که  دهنده 

تفک  يکيژنت و  بالا  در  گونه  ير یپذکينسبتا  ها 

 .است يکيسطح ژنت

ژنتيکي شباهتوجود   نمونه  هاي  هاي بين 

انزلي  پایيزه تالاب    مطالعهدر   (0/ 646)   بهاره و 

Shojaei Kavan    يز  ن  2010  سالدر

  بهاره و پایيزه ماهي  کننده وجود نژادهاي تصدیق

خزر    سفيد دریاي  و  تالاب  این  .  استدر 

Ketmaier  ( همکاران  جنس  2008و  روي   )

Rutilus    و  کرمطالعه بهدند  توجه  که    این  با 

متفاوتي   مریستيک  و  مورفومتریک  مشخصات 

گونه  بين  Rutilus  و  Rutilus frisii  دو 

caspicus    ،داشت بسيار وجود  ژنتيکي  فاصله 

به آنها  بين  آوردند   کمي  مطالعه  دست  در   .

Kalangi Miandareh  ( همکاران  (  2015و 

معادل   کمي  خيلي  ژنتيکي  در   001/0فاصله 

داشت. نمونه    وجود بهاره و پایيزه  ماهيان سفيد  

نيز در ساختار ژنتيک ماهيان    ايمطالعهچنين  

ریزماهواره سيستم  از  استفاده  با  در  سفيد  اي 

( مشاهده  2018و همکاران )   Kashiriپژوهش  

بررسي    شد. بيشترین Rihani  (2008در   )

نمونه ميان  ژنتيکي  خليج  شباهت  و  انزلي  هاي 

کمترین    (985/0)  گرگان ميان  شباهت  و 

  .ه شد مشاهد ( 765/0) هاي انزلي و روسيهنمونه 

این،   بر    Shojaei Kavanمطالعه  در  علاوه 

هاي بيشترین فاصله ژنتيکي ميان نمونه(  2010)

نمونه با  پایيزهگرگانرود    خشکرودو    تالاب  هاي 

نمونه  و  (646/0) ميان  فاصله  هاي کمترین 

( تنکابن  و  شد.   (237/0گرگانرود   گزارش 

و همکاران   Rezaeiاي که  همچنين در مطالعه

روي  2012) ژنتيک(  ماهي    يساختار  جمعيت 

دو رودخانه تجن و تنکابن انجام دادند،  در    سفيد

نمونه ميان  در  را  کمي  ژنتيکي  نشان  فاصله  ها 

عنوان    و  دادند درخت   که  کردند همچنين 

فيلوژني به دست آمده نيز جدایي بين مناطق را 

با نتيجه مطالعه حاضر    . مطالعات بالا نشان نداد

داشت.   گرفت  يمهمخواني  نتيجه  کم  که  توان 

شاخص و  جمعيتي  بين  تنوع  تمایز  بودن  هاي 

بين    نشان در  بالا  ژني  جریان  وجود  دهنده 

 (.Pinera et al., 2007) استها جمعيت
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جمعيت یک  تعاریف،  اساس  از   ،بر  گروهي 

افراد هستند که در درون خود آميزش دارند و از 

هاي دیگر همان گونه جدا  روهگاز    نظر توليدمثلي

اما به علت فقدان جداسازي کامل بين    .هستند

وجودجمعيت اثر  )در  بين    ها  ژني  تبادل 

در  .دندشوها( به عنوان گونه مطرح نميجمعيت

گشت باز  رفتارهاي توليدمثلي از جمله  ،حقيقت

اصلي  زادگاه  براي    ،به  توليدمثلي  رفتار  نوعي 

. استجدایي هر چه بيشتر یک نژاد یا جمعيت  

در برآورد ساختار ژنتيکي جمعيت باید از افراد  

نمونه نسل  یک  به  معمولا    .شودبرداري  متعلق 

دوره زندگي طولاني دارند داراي   موجوداتي که

هستندهم نسلي  اطلاعات    ، پوشاني  بنابراین 

هاي مختلف نسل  ژنتيک جمعيت اغلب افراد را از 

در    مکانيبرداري در  د. وقتي نمونهنکنبررسي مي

یک   از  )زمان(بيش  مي  فصل    راه  ،گيردصورت 

  آزمون   ،ساده براي فقدان ساختار ژنتيکي موقتي

 (. Viard et al., 1997)  ستا  ها تمایز بين نمونه

مجموع،   این  در   به  Cyt-b  ژن  مطالعهدر 

پایيزه   بين   تفاوت   خوبي و  بهاره  فرم  ماهي    دو 

این.  داد  نشان  راسفيد   ا   با  مطالعه  حال،  ساس 

مورد  جمعيتمولکولي   وجود    بررسيهاي  با 

هاي  شباهتبا هم در سطح گونه    زماني،فاصله  

توان این  و نمي  ند نشان داد   ژنتيکي قابل توجهي 

از نظر  جمعيت را  تفاوت قابل  ها  ژنتيکي داراي 

  به  تواند مي  مطالعه  این  نتایج   .اي دانستملاحظه

هاي ژنتيکي  مناسب براي تفاوت  مرجعي  عنوان

 .گيرد قرار استفاده مورد
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Abstract  

In this study, the structure of spring and autumn Caspian white fish (Rutilus 

frisii) populations migrating to Anzali Wetland was studied using the Cyt-b gene 

sequencing method. The fish samples (60 samples from each population) were 

caught in 2019 and 2020. Polymerase chain reaction (PCR) and sequencing of 

the samples were performed after DNA extraction from the soft tissue of the 

pectoral fin. Based on results, a significant difference was observed in terms of 

genetics between the two populations of spring and autumn fish (P<0.05). The 

genetic distance between the two populations was 0.388, and the genetic 

similarity was 0.612.  The results of molecular studies showed that cytosine and 

guanine had the highest and lowest average nucleotide composition values in the 

two populations, respectively. Calculation of the transition-to-crossover 

substitution rate indicated a higher rate of transition-to-crossover mutations, 

comprising 67.22% of the mutations. In general, it can be said that the Cyt-b gene 

has well shown the difference between the two spring and autumn forms. 

However, the molecular study of the populations under investigation, despite the 

time gap, showed significant genetic similarities at the species level; and these 

populations cannot be considered to have a significant difference in terms of 

genetics. 
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