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سواحل حوضه ( Clupeonella cultriventris) ساختار ژنتيکي جمعيت های مختلف ماهي کيلکای معمولي

 جنوبي دريای خزر در استان مازندران  با استفاده از نشانگرهای ريزماهواره
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 چکيده

است که ساختار ژنتیک  خزر دریای اقتصادی ماهیان از یکی Clupeonella cultriventrisماهی کیلکای معمولی، 

 06است. در کل  ر دریای خزر در آبهای مازندران با استفاده از ریزماهواره ها مورد بررسی قرارگرفتهجمعیت آن د

جفت پرایمر ریزماهواره طراحی  8نمونه ماهی بالغ کیلکای معمولی در دو فصل بهار و تابستان، جمع آوری شدند. از 

ژنومی ماهی کیلکای معمولی استفاده  DNAوی شده برای ماهی شاد آمریکایی و ماهی هرینگ اقیانوس آرام ، بر ر

گردید. پنج جفت از پرایمرها چند شکل )پلی مورف( نشان دادند و از آنها برای تعیین تمایز ژنتیکی ماهیان بالغ 

الل در جایگاهها( بود. هر دو  17تا  Na  ،0)دامنه  7/11کیلکای معمولی استفاده شد. میانگین اللی آنها در لوکوس ها 

نمونه برداری اللهای اختصاصی در تمامی لوکوس ها نشان دادند. میانگین هتروزایگوسیتی قابل انتظار و فصل 

( H-W)بررسی تعادل هاردی واینبرگ  درمحاسبه شد.  345/6 و 800/6هتروزایگوسیتی مشاهده شده به ترتیب 

بین دو  FSTمیزان   AMOVAست بر اساس ت. (P <61/6) بودند وینبرگ-هاردی لوکوس ها خارج از تعادل بیشتر

در جنوب  معمولی. این بررسی، وجود جمعیتهای متمایز ژنتیکی ماهی کیلکای (P ≥61/6)فصل معنی دار بود 

  مرکزی دریای خزر )استان مازندران( در فصل های مختلف را نشان می دهد. 
 

 Clupeonella cultriventrisاره، ماهی کیلکای معمولی، ژنتیک جمعیت، دریای خزر، ریزماهو واژگان کليدی :
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 . مقدمه1

  Clupeonellaجنس از خزر دریای ماهیان کیلکا

 تمام .هستند (Clupeidae)و خانواده شگ ماهیان 

 معمولی کیلکای زندگی محل خزر، دریای سواحل

 خزر وسیع منطقه تمام ریزی تخم منظور به و است

 زئو از ماهیان کیلکا .دهد می پوشش را شمالی

گونه های  غذای نیز خود و می کنند تغذیه پلانکتونها

این  با ارزشی مانند آزاد ماهیان و تاس ماهیان است.

گونه دارای زندگی پلاژیک است و در سطح آب 

متر زندگی می  36مناطق ساحلی در اعماق کمتر از 

کند. به همین علت در جنوب دریای خزر و در قسمت 

 16ری دارد. دمای تولید مثل شرق و غرب تراکم بیشت

درجه سانتیگراد است. فصل تولید مثل از  26تا 

 (. 1587خرداد تا مرداد می باشد )عبدلی و نادری، 

 ، بواسطه1577 سال پس از کیلکا ماهیان جمعیت

 عنوان به داران شانه گسترش و ظهور چون عواملی

 آلاینده اثر در مزمن مسمومیت جدی غذایی، رقبای

 دمایی تغییرات سنگین و فلزات و فنلی ،نفتی های

 گرفته و قرار فشار گسترش صیادی تحت و خزر دریای

(. با 1580) غفارزاده و هنربخش،  است یافته کاهش

توجه به تراکم زیاد این گونه در دریای خزر و 

همچنین تولید مثل آن در مناطقی از این دریا و عدم 

)کمترین  LCوابستگی به رودخانه این گونه در طبقه 

نگرانی( قرار دارد. اما باید توجه داشت در صورتی که 

مدیریت درستی در زمینه بهره برداری صورت نگیرد، 

جمعیت آن در معرض تهدید قرار خواهد گرفت 

 (.1587)عبدلی و نادری، 

 اکولوژی مولکولی یا جمعیت ژنتیک بررسی

 از جمعیت حفاظت برای اقتصادی، ارزش با ماهیان

 Wang).است  ضروری بسیار پایدار صید حفظ و آنها

et al., 2007)  و گونه یک بقای قابلیت ژنتیکی، تنوع 

 با سازگاری توانایی ایجاد طریق را از جمعیت یا

 تنوع کند. بنابراین، می محیطی فراهم تغییرات

 ضروری گونه یک طولانی مدت بقای برای ژنتیکی

 حیاتی یو اهمیت ( Bataillon et al., 1996)است 

 به و دارد دریایی از منابع حفاظت و مدیریت برای

 در جمعیتها حفظ سازگاری برای پیشنیاز اولین عنوان

 Diz)گردد می تغییر قلمداد حال در محیطی شرایط

and Presa, 2009)  همچنین هر چه دانش ما از .

جمعیت ها و تنوع درون گونه های گونه بیشتر باشد 

گونه موفقیت آمیزتر است.  تلاش برای حفاظت از آن

از جمله این مارکرهای مولکولی، که این منظور می 

توان استفاده نمود، مارکرهای میکروستلایت می باشد 

که قادر است سطوح بالایی از پلی مورفیسم را نشان 

(. طبیعت چند اللی Chistiakov et al., 2005دهند )

یع میکروستلایت ها، توراث همبارز، پوشش ژنومی وس

و فراوانی بالا در تعیین رابطه خویشاوندی و توارث 

پذیری موجب شده که میکروستلایت ها کاربری 

موفقی با تنوع بالا در رشته های مختلف تحقیقی و 

 (.Sekar et al., 2009عملی داشته باشند )

از مطالعات انجام شده با استفاده از  

میکروستلایت بر روی شگ ماهیان می توان به  

Shaw ( بر روی  1111و همکاران )Clupea 

harengus  ،Julian and Barton (2667  بر روی )

Alosa sapidissima  ،Gonzalez and Zardoya 

و  Sardine pilchardus  ،Miller( بر 2667)

 اشاره نمود. Clupea pallasiروی   (2661همکاران )

همچنین به مطالعه مولکولی بر روی این گونه در 

و همکاران  نوبی دریای خزر به لالوییحوضه ج

 اشاره کرد.می توان ( 1583)

کاهش جمعیتهای گونه کیلکای معمولی در طول 

دهه اخیر اهمیت اقدامات حفاظتی در جهت بازسازی 

ذخایر آن را روشن می سازد. از آنجاییکه نگهداری 

تمامیت ژنتیکی جمعیتهای این ماهی اهمیت اساسی 

ی ساختار جمعیت به طراحی دارد بنابراین شناسای

مناسب برنامه های بازسازی ذخایر کمک می کند. در 

مطالعه حاضر ذخایر گونه کیلکای معمولی با استفاده 

از جایگاههای میکروستلایتی برای مطالعه ساختار 

جمعیتهای این ماهی در حوضه جنوبی دریای خزر در 

منطقه بابلسر انجام گردید. با این فرضیات که ماهی 

کیلکای معمولی دارای جمعیت های مختلف در 

فصول متفاوت است و  فراوانی ژنوتیپی و اللی هر یک 
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از جمعیت ها با یکدیگر متفاوت است، نمونه برداری از 

دو فصل مختلف در منطقه بابلسر انجام شده تا وجود 

جمعیتهای احتمالی و تمایز ژنتیکی بین جمعیتها با 

ستلایت شناسایی شود و استفاده از مارکرهای میکرو

ضرورت اعمال مدیریتی متفاوت بر ذخایر این گونه در 

 دریای خزر بررسی گردد.

 

  ها مواد و روش. 2

نمونه گیری از منطقه بابلسر )که صید صنعتی 

کیلکاماهیان در آن انجام می شود( در دو فصل بهار و 

نمونه، از قسمت باله ی  56تابستان و در هر فصل 

% 10رفت. سپس نمونه ها در الکل دمی انجام گ

تثبیت  گردید و در نهایت به آزمایشگاه ژنتیک انتقال 

درجه سانتی گراد، تا شروع  -86یافت و در فریزر 

 مرحله ی استخراج نگهداری شدند. 
 یماه  یدم یاز بافت باله DNA استخراج

 Roachاز شرکت با استفاده از کیت   کیلکای معمولی

انجام ورالعمل شرکت سازنده و طبق دست آلمان 

 DNA. به منظور بررسی کمیت و کیفیت دیگرد
از روش های اسپکتروفتومتری و  استخراج شده

 .استفاده گردید% 1ژل آگارز الکتروفورز 

 جفت 8از  کیلکای معمولی یکیژنت یبررس یبرا

ریزماهواره  طراحی شده برای  از پرایمر

شامل چهار جفت پرایمر    Alosaجنسهای

(AsaC051, AsaC059, AsaC249, AsaC334  ؛

Julian and Barton ،2667 ،)Clupea   شامل چهار

؛ Cpa8, Cpa104, Cpa125 Cpa4,)جفت پرایمر 

Miller  ،(. 1)جدول  استفاده شد  (2661و همکاران  

 23واکنش زنجیره ای پلیمراز در حجم 

میکرولیتر و میزان  مواد مصرفی )شرکت سیناژن( در 

میلی مولار ؛  dNTPs  ،2/6شامل :  PCRکنش هر وا

نانوگرم؛  DNA  ،266میکرولیتر؛   4/6تا  2/6پرایمر 

پلی مراز هات استارت  DNAواحد از تگ  5/6 – 4/6

؛ کلرید x  1بافر هات استارت،  PCR)فرمنتاز، آلمان(، 

میلی مولار،  آب مقطر دیونیزه  3/2 – 3/4منیزیم    

انجام  pH:  7/8د نظر در برای رساندن به حجم مور

گرفت. شرایط چرخه دمایی و مشخصات داده شده به 

دستگاه ترموسایکلر برای واکنش زنجیره ای پلی مراز 

درجه  14 – 13به ترتیب مرحله جدا سازی 

دقیقه، مرحله اتصال  2ثانیه تا  43سانتیگراد از 

درجه سانتیگراد به  31تا  3/31پرایمرها به هدف از 

چرخه، مرحله  58تا  53دقیقه و  2نیه تا ثا 46مدت 

 2ثانیه تا  43درجه سانتیگراد ،  76 - 72بسط پرایمر 

ژل بر روی  PCRدقیقه بهینه سازی گردید. محصول 

درصد ) دیونیزه ( الکتروفورز شد  16 میدآپلی اکریل 

تصویر انجام گرفت و  با نیترات نقره ژل رنگ آمیزی و

 uvitecده از نرم افزار و با استفا ژلها تهیه گردید

-http://www.labtech) بررسی شد

equipment.com/UV/UV.html). 

 یالل ، تعداد 1فراوانی اللی شامل ماریآ نالیزآ

(Na )موثر  یاللها و تعداد(Ne ) در جایگاههای

 و (He)میکروستلایتی، هتروزایگوسیتی مورد انتظار

 ماتریس،  FSTو  RSTمقادیر ،  (Ho) مشاهده شده

 و  Nei,1972 براساس 5و فاصله ژنتیکی 2شباهت

Xبراساس هاردی واینبرگ تعادل
بر  تمایز ژنتیکی ، 2

درنرم  61/6سطح احتمال در AMOVA 4اساس تست 

   GeneAlex (Peakall and Smouse,2009)افزار

 محاسبه گردید. 
 

 . نتايج9

جایگاه مورد بررسی فقط پنج  8در این مطالعه از 

، Cpa4 ،Cpa8 ،Cpa104کثیر شدند )عدد از آنها ت

Cpa125 وAcaC051 در هنگام شمارش الگوی .)

باندی در تمامی جایگاهها یکی و در برخی موارد دو 

 الل کل تعدادباند دیده شد. در این بررسی، میانگین 

دامنه می باشد.  4/8و  7/11ترتیب واقعی و موثر به 

الل در تعداد زیادی الل بدست آمد.  21تا  8اللی از 

الل  28یا کمتر یافت شد. مجموعا  63/6فراوانی 

 تابستان و بهار هریکنمونه های  اختصاصی یافت شد.

                                                           
1. Allel frequency 
2  . Genetic identity 

3. Genetic distance 

4  . Analysis of MOlecular Variance 
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 63/6 بیش ازبا فراوانی  اختصاصیالل  14دارای 

بودند که در فصل دیگر نمونه برداری مشاهده نشد. 

با تعداد  Cpa104بیشترین الل اختصاصی را لوکوس 

ر تابستان به فراوانی عدد د 5الل اختصاصی ) 16

عدد در بهار به ترتیب  7و  155/6،  117/6،  166/6

با تکرار( نشان  166/6و  685/6،  607/6به فراوانی 

عدد  3الل اختصاصی ) 7با تعداد  Cpa6داد. لوکوس 

عدد در  2و  166/6،  607/6در تابستان به فراوانی 

،  685/6بهار هر دو به فراوانی به ترتیب به فراوانی 

 2الل ) 3با تعداد  Cpa125( نشان داد. لوکوس 107/6

عدد  5و  117/6،  685/6عدد در تابستان به فراوانی 

( نشان 155/6،  166/6،  685/6در بهار به فراوانی 

عدد  5الل اختصاصی ) 4با تعداد  Cpa8داد. لوکوس 

،  166/6،  607/6در تابستان هر دو به فراوانی 

( نشان 607/6ار به فراوانی و یک عدد در به 117/6

دو الل اختصاصی )یک عدد   AsaC051لوکوس داد. و 

(  685/6در تابستان و یک عدد در بهار به فراوانی 

 نشان داد.

حداکثر فراوانی اللی در  تابستان در نمونه های 

 17 شماره در الل و 107/6با فراوانی   Cpa6لوکوس 

در لوکوس د. دیده ش جفت باز 284اللی اندازه  و در 

Cpa104  الل آن  17الل شناسایی شد که  21مجموعا

. در لوکوس های هستندیا کمتر  63/6فراوانی در 

Cpa6  الل آن  12الل شناسایی شد که  18در مجوع

. در لوکوس های هستندیا کمتر  63/6فراوانی در 

Cpa8  الل آن در  7الل شناسایی شد که  14در مجوع

 Cpa125. و در لوکوس هستندیا کمتر  63/6فراوانی 

الل آن در  15الل شناسایی شد که  11مجموعا 

 AsaC051. در لوکوس هستند یا کمتر 63/6فراوانی 

 فراوانیالل آن در  2الل شناسایی شد که  8مجموعا 

 (. 1بود )جدول  63/6 کمتر از

فراوانی اللی بر اساس فصول نمونه برداری، درهر 

الل یافت  80وس ها دو فصل در مجموع تمامی لوک

 3/6الل در هر دو فصل با فراوانی بیشتر از  53شد. 

 25الل و در فصل تابستان  52یافت شد. در فصل بهار 

 الل با فراوانی صفر یافت شد. 

نمونه  دو فصلبین  Hoدامنه  در این بررسی

 و 107/6تا  107/6 برداری در تمامی لوکوس ها

در  107/6که کمترین مقدار  بود 345/6متوسط 

 نمونه های جمع آوری شده از در Cpa104جایگاه 

 Cpa6در جایگاه  107/6 و بیشترین مقدار تابستان
می  تابستانمربوط به نمونه های جمع آوری شده از 

 آن و متوسط 737/6-121/6بین  نیز Heدامنه  .باشد

  Asac051 است که کمترین مقدار در جایگاه 802/6

و بیشترین آن در  ستانتابمربوط به نمونه های 

)جدول  می باشد بهاردر نمونه های  Cpa104لوکوس 

همه ( H-W)بررسی تعادل هاردی واینبرگ  در(. 2

. فقط در (≥661/6P) لوکوس ها خارج از تعادل بودند

در فصل تابستان انحراف از تعادل   Cpa8لوکوس 

 .(1 )جدول دیده نشد

دست ب 652/6بر اساس فراوانی اللی  FSTمیزان 

که نشان دهنده تمایز ژنتیکی کم می باشد  آمد

(Balloux et al., 2002) . میزانFST  بر اساس تست

AMOVA ، 64/6  (61/6>P)  و میزان جریان ژنی

بر اساس فراوانی  FSTمحاسبه شد. اما میزان  15/3

 بدست آمد. 1/7و میزان جریان ژنی  652/6اللی 

و میزان  Nei (1172 ،)300/6فاصله ژنتیکی بر اساس 

 .بدست آمد 308/6شباهت ژنتیکی 
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(، هتروزایگوسیتی قابل Hoهتروزایگوسیتی مشاهده شده )(، اللهای اختصاصی،  Neآلل های مؤثر )(، Naمقادیر تعداد آللی )  -1 جدول

با علامت * نشان داده شده است،  وینبرگ-ریزماهواره. تعادل هاردیلوکوس جفت  3با استفاده از  ماهی کیلکای معمولی(، Heانتظار )

 P <63/6؛   *   P <61/6؛   **  P <661/6؛   ***  nsمعنی دار نیست، 
 دمای اتصال)درجه سانتیگراد(    

 اندازه باند )جفت باز( تابستان بهار لوکوس

Cpa104    

 Na (7 )13 (5 )17 3/31 )الل اختصاصی( 

Ho ***2/6 
***107/6 516-512 

He 121/6 111/6  
Cpa8    

 Na (1 )16 (5 )12 32 )الل اختصاصی(

Ho *7/6 ns1/6 210-164 

He 837/6 815/6  
Cpa6    

 Na (2)12 (3 )15 32 )الل اختصاصی(

Ho **807/6 *107/6  210-164 

He 881/6 817/6  
Cpa125    

 Na (5)11 (2)14 31 )الل اختصاصی(

Ho ***407/6 
***507/6 286-210 

He 838/6 880/6  
AsaC051    

 Na (1)0 (1)7  34 )الل اختصاصی(

Ho ***555/6 
*407/6 186-106 

He 714/6 737/6  

  14 14 الل اختصاصی کل

 کل   میانگین
Na(SE) (4/1)8/16 (0/1)0/12 (1)7/11 

Ne (SE) (2/1)1/7 (5/1)8/8 (8/6)4/8 

Ho(SE) (121/6 )315/6 (133/6 )375/6 (61/6)345/6 

He (SE) (621/6 )802/6 (621/6 )876/6 (61/6)800/6 

 

 

 و نتيجه گيری . بحث4

 جمعیت یا و گونه یک بقای قابلیت ژنتیکی، تنوع

محیطی  تغییرات با سازگاری توانایی ایجاد طریق را از

 بقای برای ژنتیکی تنوع بنابراین، .کند می فراهم

 Bataillon et).است  ضروری گونه یک طولانی مدت

al., 1996 ) ژنتیکی تنوع دریایی، منابع مورد در 

 داشته، آنها از حفاظت و مدیریت حیاتی جهت اهمیتی

 جمعیت سازگاری حفظ برای نیاز اولین پیش عنوان به

 گردد  می قلمداد تغییر حال در شرایط  محیطی در ها

   .(Diz and Persa, 2009) 

 بین یکیژنت تنوع و ذخایرتوارثی میزان از آگاهی

 و ذخایر مدیریت اهداف ارزشمند از ، گونه یک افراد

 ژنتیک های بررسی طوری که به است؛ نژاد اصلاح

 اقتصادی ارزش با مولکولی ماهیان اکولوژی یا جمعیت

 پایدار صید حفظ و جمعیت آنها از حفاظت منظور به

 هم .  (Wang et.al., 2007)است  ضروری بسیار

 توجه دنیا اکثر  نقاط در یانآبز ذخایر کاهش اکنون،

 جهت دقیق مولکولی ی ها روش اعمال به را محققان

 Lin etنموده است ) جلب آبزیان ذخایر مدیریت

al.,2000). 
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ماهی کیلکای معمولی  اهمیت بالای وجود با

متأسفانه تا کنون پرایمر اختصاصی ریزماهواره برای 

ن این گونه طراحی نگردیده است. از این رو در ای

جفت پرایمر ریزماهواره که برای ماهی  8بررسی از 

و ماهی هرینگ اقیانوس آرام طراحی  شاد آمریکایی 

ژنومی ماهی کیلکای معمولی  DNAشده بود، بر روی 

استفاده گردید. اما از کل پرایمرهای مورد استفاده 

تکثیر شدند. در هنگام  PCRجفت آن در  3فقط 

ایگاهها یکی و در شمارش الگوی باندی در تمامی ج

برخی موارد دو باند دیده شد که از خصوصیات الگوی 

ها را می  ریزماهوارهبا وجود اینکه  دیپلوئید است. 

توان در گونه هایی با خویشاوندی نزدیک که از جد 

 ،مشترکی باشند در اکثر موارد با موفقیت استفاده کرد

ش کاه میزان موفقیتاما با افزایش فاصله فیلوژنتیکی 

می یابد و علت آن قرار گرفتن بازهای جانشین در 

هاست که محل باند  مناطق پهلوگیری ریزماهواره

 .  (Cui et al., 2005)شدن با پرایمرها می باشد

کیلکای مطالعه مولکولی ساختار ژنتیکی ماهی 

لالویی و  بسیار محدود است. دریای خزر معمولی

در  لیجمعیت ماهی کیلکای معمو( 1583همکاران )

در  PCR-RFLP  حوضه جنوبی دریای خزر به روش

دو منطقه گیلان و مازندران مورد بررسی قرار دادند. 

بر اساس نتایج حاصله و آنالیز آماری داده ها، تفاوت 

ساختار ژنتیکی  و بین هاپلوتیپها معنی دار بود

متفاوتی بین دو منطقه نمونه برداری مشاهده گردیده 

، اگرچه جمعیت ها اختلاف در بررسی حاضر .است

معنی داری را در میزان هتروزایگوسیتی و تعداد اللی 

در هر لوکوس نشان ندادند، اما تفاوت معنی داری در 

 تمایز ژنتیکی نشان دادند. 

 مهم های تعداد اللی و هتروزایگوسیتی از شاخص

لحاظ مواجه شدن با  از ها جمعیت ژنتیکی تنوع

 و   ,Frankham) 2008هستند ) محیطی تغییرات

 برای موجود یک توانایی و رقابت همچون ویژگیهایی

سازد  تعیین می را طبیعی های زیستگاه در بقا

(Hakansson and Jensen, 2005 نتایج بررسی   .)

حاضر بر روی ماهی کیلکای معمولی نشان می دهد 

که میانگین تعداد اللی بدست آمده در این بررسی ) 

( 15/±3/11ز مقدار اعلام شده )( کمتر ا67/1±7/11

 , DeWoody and Avis) برای ماهیان دریایی است

 سطح در شده مشاهده های الل (. کاهش تعداد2000

 باشد  ژنتیکی تنوع کاهش تواند بیانگر می جمعیت

.(Lind et al., 2009)    همچنین وجود اللهای زیاد با

ثرات فراوانی پایین نشان دهنده تنگناهای ژنتیکی یا ا

(. Alarcon et al., 2004آمیزش خویشاوندی است ) 

ممکن است علت این امر به تاریخچه دریاچه خزر باز 

گردد که دخایر بزرگی از این ماهیان در سالیان 

گذشته در آن زندگی می کرده است، اما امروزه به 

دلایل مختلفی ذخایر آن به شدت کاهش یافته است 

(Ivanov et al., 2000کاه .) ش تغییر پذیری ژنتیکی

در ذخایر وحشی را به خاطر استرس وارده به جمعیت 

ناشی از صید بی رویه و زوال تولید مثل در محیط 

طبیعی و در نتیجه کاهش توان تولید است. کیلکا 

ماهیان تنها ماهیان دریای خزر هستند که صید 

صنعتی در مورد آنها اعمال می شود. امروزه آمار و 

دهنده کاهش ذخایر این ماهی به دلایل ارقام نشان 

مختلف است. از جمله توزیع غیر اصولی ناوگان 

صیادی ، صدمه خوردن به جمعیتهای جوان کیلکا، 

ظهور و گسترش جمعیت شانه داران )اسماعیلی 

(. از طرفی 1580؛ غفارزاده و  هنربخش1586ساری، 

کاهش تنوع ژنتیکی ، آمادگی برای بیماری و سایر 

 ,Shen and Gong)های انتخابی را افزایش داده فاکتور

و در صورت تداوم وضع موجود باید شاهد  (2004

کاهش شدید در اندازه جمعیت این گونه در آینده 

 .نزدیک بود

هترزایگوسیتی شاخصی برای ارزیابی تنوع 

ژنتیکی است و اهمیت زیادی در مطالعه 

ف ساختارجمعیت گونه ها دارد زیرا تامین کننده طی

وسیعی از ژنوتیپ به عنوان پاسخی به سازش پذیری 

در شرایط متغیر محیطی است و بسیاری از 

خصوصیات مهم اقتصادی مثل رشد ، باروری و 

مقاومت در برابر بیماری تحت تاثیر آن است ) 

Beardmore et al., 1997.) 
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نتایج بررسی حاضر بر روی ماهی کیلکای معمولی 

هترزایگوسیتی مشاهده نشان می دهد که میانگین 

است و کمتر از مقدار اعلام  345/6( ±617/6شده )

( برای ماهیان دریایی و مطالعات 00/6 ±22/6شده ) 

(.  DeWoody and Avis , 2000) سایر محققین  است

در این بررسی در تمامی مناطق نمونه برداری شده و 

در تمامی لوکوس ها هتروزایگوسیتی مشاهده شده 

تروزایگوسیتی قابل انتظار پایین تر بود. نسبت به ه

البته این احتمال وجود دارد که از افراد خویشاوند در 

یک محل، نمونه برداری شده است. اما به طور معمول 

کاهش تنوع ژنتیکی در تمامی مولدین با گذر از 

( Xia et al., 2005تنگناهای ژنتیکی واقع می شود )

ر اثر صید بی رویه در این گونه تنگناهای ژنتیکی ب

)صید توده ای کیلکا ماهیان در فصل تکثیر( و حمله 

مهاجم شانه دار است، که با گذشت زمان موجب 

کاهش الل و کاهش هتروزایگوسیتی در ذخایر می 

 شود. 

 حاضر بر روی ماهی کیلکای معمولی، بررسی در

لوکوس ها خارج  هر دو فصل نمونه برداری تقریبا همه

چنین  .(≥661/6P) واینبرگ بودند -یاز تعادل هارد

 ( Nullنتیجه ای می تواند ناشی وجود اللهای پوچ )

پذیرد و بروز  نمی صورت آنها در پهلوگیری باشد که

آن در توارث ریزماهواره در شگ ماهیان تایید شده 

 Julian and Barton, 2007; Gonzalez andاست )

Zardoya, 2007; Miller et al., 2001; Pereyra et 

al., 2004 به نظر می رسد، مهاجرت و اختلاط .)

جمعیت ها مهمترین عاملی است که سبب می گردد 

 واینبرگ برقرار نباشد. –تعادل هاردی 

RST  وFST  به طور معمول در توصیف تمایز

جمعیت در سطوح مختلف ساختار ژنتیکی استفاده 

(. در این Balloux and Lugan, 2002می شوند  )

 652/6بر اساس فراوانی اللی  FSTبررسی میزان 

بدست آمد که نشان دهنده تمایز ژنتیکی کم می 

( بنابراین ساختار Balloux et al., 2002باشد )

بر اساس تست  ی جمعیت ها از یکدیگر جداست.ژنتیک

AMOVA  میزانRST  بین دو فصل نمونه برداری

(. از این رو به نظر می رسد >61/6Pمعنی دار بود )

که حداقل دو جمعیت مختلف ژنتیکی در منطقه 

به  FST بابلسر وجود داشته باشد. پایین بودن مقدار 

علت پلی مورفیسم بالا )ناشی از جهش( در 

زماهوارهها و مهاجرت در این ماهی است که به طور ری

 Balloux andرا کاهش می دهند ) FSTموثری میزان 

Lugan, 2002.)  به طور کلی مهاجرت زیاد از جدایی

ها جلوگیری می کند و در ماهیان  ژنتیکی جمعیت

و قابلیت پراکنش همبستگی منفی  FSTبین مقدار 

فرضیه و  (. طبق اینWaples, 1987وجود دارد )

وجود استعداد پراکنش بالا که احتمالا ناشی از نبود 

موانع فیزیکی یا اکولوژیکی برای این ماهیان است و 

همچنین ارتباط زیاد در هنگام مهاجرت در زیر 

ایجاد می شود که علت وجود ساختار  اجمعیت ه

و همکاران  Shakleeجمعیتی کم این گونه است. 

(1182 ،)Thorpe and Sol-Cave (1114 میزان )

( برای جدایی جمعیت ها Nei, 1972فاصله ژنتیکی )

( 01/6تا  65/6)دامنه آن از  5/6را به طور میانگین 

ذکر کرده اند که با فاصله ژنتیکی مشاهده شده در 

( و نشان دهنده 300/6این بررسی مطابقت دارد )

 تمایز ژنتیکی بین جمعیت های مشاهده شده است.

در طول کیلکای معمولی گونه کاهش جمعیتهای 

دهه اخیر اهمیت اقدامات حفاظتی در جهت بازسازی 

ذخایر آن را روشن می سازد. از آنجایی که نگهداری 

تمامیت ژنتیکی جمعیتهای این ماهی اهمیت اساسی 

دارد بنابراین شناسایی ساختار جمعیت به طراحی 

این مناسب برنامه های بازسازی ذخایر کمک می کند. 

سی دلایل و نتایج اولیه را برای وجود جمعیتهای برر

متمایز ماهی کیلکای معمولی و وجود تنگناهای 

ژنتیکی بر آنها رانشان می دهد و برای حفاظت از 

ذخایر ژنتیکی آن ضروری است توجه و اقدام جدی 

صورت پذیرد. طبق واقعیت های موجود، هر سال 

ه و حمله میزان صید کیلکا ماهیان بر اثر صید بی روی

شانه دار مهاجم کاهش می یابد، ضروری است برنامه 

ریزی های جامع برای کنترل صید و برنامه ریزی 

 جدی تر برای احیاء ذخایر این گونه صورت پذیرد. 

http://www.springerlink.com/content/?Author=Karrigan+B%c3%b6rk
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