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  ی خزريبررسی ساختار ژنتیکی جمعیت گاو ماه
 Eichwald,1831)  Neogobius caspius( روشدر حوضه جنوبی خزر به  

 PCR-RFLP   
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  المللی ماهیان خاویاري، رشتتحقیقات بین انستیتو3ایران، مؤسسه تحقیقات شیلات 2 ،واحد علوم تحقیقات تهران، گروه بیولوژي دریا - دانشگاه آزاد اسلامی1
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  چکیده
بـدین  ، دهـد این ماهی غذاي عمده ماهیان خاویاري را تشکیل می باشد.گاوماهی خزري منبع غذایی مهمی در دریاي خزر می

نمونه گاو  135تعداد  مورد بررسی قرار گرفت. PCR-RFLPساختار ژنتیک جمعیت گاوماهی خزري با استفاده از روش  جهت
  باشـد،   ه جنوبی دریاي خزر که شامل سـواحل انزلـی، چـالوس و بنـدرترکمن مـی     ضمنطقه در طول ساحل حو 3ماهی خزري از 

 tRNA,2 هـاي ژن ،b موعه ژن سیتوکرومجکه مربوط به توالی نوکلئوتیدهاي م ت پرایمرفبا استفاده از یک ج .آوري گردیدجمع
نتایج مورد استفاده قرار گرفت  PCRانتخاب و جهت  ژنوم میتوکندري که از چند گونه ماهی بدست آمده بود، D-loopناحیه  و

هـاي  از آنـزیم  RFLPها بدست آمـد کـه جهـت انجـام آنـالیز      از نمونه bp700حدود  PCRمحصول  بدست آمده نشان داد که
ALUI ،ALW26 ،BSeNI ،DraI ،MboI ،RsaI ،TasI ،HincII ،BSURI ،Bsh12851 ،HinII  وBSu15I   بـــراي

آمیزي نیتـرات نقـره مشـاهده گردیـد. ایـن      اکریل آمید و رنگژل پلی استفاده شد. الگوهاي هضم آنزیمی با PCRهضم محصول 
هاي فـوق در گاومـاهی   آنزیم مورفیسم با استفاده ازتوان گفت که پدیده پلی این اساس می ها مشابه بود. برالگوها براي تمام نمونه

  .خزري قابل مشاهده نبوده و جمعیتی قابل جداسازي تشخیص داده نشد
  

   PCR،RFLP، گاوماهی خزري، ژنتیک جمعیت، دریاي خزر :کلیدي هاي واژه
  

  مقدمه
تنهـا   )Gobiidae(تعداد اعضاي خانواده گاوماهیـان  

 اندکی کمتر از کپور ماهیان است. گاوماهیـان در سرتاسـر  
شوند به  شور یافت می آب جهان هم در آب شیرین و هم
ها به راحتی قابل تشخیص  رغم انتشار وسیع و وفور گونه

  .)3( هستند
شود کـه   گونه و زیر گونه یافت می 19در دریاي خزر 

ها از ولی بیشتر گونه ،جنس از گاو ماهیان تعلق دارند 5به 
به  متعلقگونه  14هستند، که حدود  Neogobiusجنس 

از جمله گونه متعلق بـه ایـن جـنس،     .باشند این جنس می
Neogobius caspius که بومی دریاي خـزر   )2( است

هاي کفزي این دریاچـه بـه    است و یکی از مهمترین گونه
شـور   لـب  همچنین ایـن گونـه سـاکن آب    .رود شمار می

از گاوماهیان، ماهیان  شود. باشد و وارد آب شیرین نمی می
زش نظیر تاسماهیان، ماهی سـوف و سـایرین   تجاري با ار

تاسـماهی و فیـل مـاهی در میـان ماهیـان       کنند. تغذیه می
کنند. ها از گاوماهیان تغذیه میخاویاري بیش از سایر گونه

رسـد،  متـر مـی  سانتی 90تا  50ماهی بطول که تاس زمانی
از لحـاظ وزنـی   را  درصد غذاي آنها  70تا  38گاوماهیان 
 Grinm اس گـزارش همچنین براس ـ. )7( دهندتشکیل می

زندگی آنها به دریاي خزر ارتبـاط   هک خزندگانی)، 1878(
کننـد   ویژه مارهاي آبی نیز از گاوماهیان تغذیـه مـی  هدارد ب
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در خــزر میــانی و جنــوبی در هنگــام صــید ماهیــان   .)1(
شوند که براي  هاي بزرگ گاوماهی صید میاقتصادي نمونه

  .)2( گیرند قرار میستفاده تولید آرد ماهی مورد ا
توسعه نشانگرهاي ژنتیکی، انقلابی بزرگ در بررسـی  
ــتفاده از     ــا اس ــت. ب ــود آورده اس ــانوران بوج ــک ج ژنتی

کشف تنوع ژنتیکی در ژنوم جـانوران   DNA نشانگرهاي
امکان پذیر شد. نشـانگرهاي ژنتیـک جمعیـت در جامعـه     

  آبزیان شامل:
ALLozymes ،Mitochondrial DNA ،RFLP ،

RAPD ،AFLP ،Microsatellite وSSCP باشـد  می 
در تحقیقات آبزیـان،   DNAنشانگرهاي  ستفاده ازا .)15(

تنوع ژنتیکی، همخونی، تعیین والد، تعیین هویت و ترسیم 
 هاي آبزیان امکان پذیر سـاخت ونهنقشه ژنتیکی را براي گ

مورفیسم طولی قطعه محدود یا پلی RFLP. نشانگر )15(
هاي مولکولی مورد استفاده اقع یکی از تکنیکشونده در و

  باشد.  می
براســاس توانــایی انــدونوکلئازهاي    RFLP آنــالیز

بنـا نهـاده    DNAمحدودکننده در شناسایی توالی خـاص  
اي درون توالی موجـب عـدم   نقطه شده است. یک جهش

در آن  DNAتوانایی شناسایی آنزیم و قطع نشدن رشـته  
  .)4( گردد نقطه می

قـدرت تشـخیص آن    RFLPهاي مهم آنالیز تاز مزی
عنوان یک تکنیک مطمئن براي باشد و به همین دلیل به می

هـا  مطالعات سیستماتیک و تعیین نشانگرهاي ژنتیکی گونه
 DNA .ها توسـعه یافتـه اسـت   و همچنین آنالیز جمعیت

ها در خارج از هسـته و درون  میتوکندریایی در یوکاریوت
تـا   5که به سبب دارا بـودن   )9( دشو میتوکندري یافت می

مولکول اي بههسته DNA برابر متاسیون در مقایسه با 10
هاي خویشاوندي ساعت تکامل معروف است و در بررسی

ــد.و جمعیــت در  mtDNA شناســی کــاربرد وســیع دارن
ژن  22حاوي  کهکند  ژن را حمل می 37داران حدود مهره

tRNAs ،2  ژنrRNAs  ژن  13وmRNAs  ــه ــد ک ک
  ).11(باشند  ها میکننده پروتئین

هدف تحقیق حاضر، بررسی ساختار ژنتیک جمعیـت  
در طـول سـواحل    (گاو ماهی خزري) N.caspiusگونه 

مناطق گیلان (بندر انزلی)، مازندران (چالوس) و گلسـتان  
روش بــه خــزر دریــاي (بنـدرترکمن) در حوضــه جنــوبی 

PCR-RFLP ت بـین  به عبارتی بررسی تفاو یا ،باشد می
  می باشد. ذکر شدهجمعیت این گونه در مناطق 

  
  هامواد و روش

 1385نمونه گاوماهی خزري صید شده طی بهار  135
ــا تابســتان  ــاي خــزر در   1386ت ــوبی دری    از ســواحل جن

نمونـه) و   50نمونـه) مازنـدران (   35هاي گلسـتان ( استان
کـه شـامل    ابزار صـید نمونه) به وسیله چندین  50گیلان (

 آوريپره، تور سالیک و تور تـرال بـوده اسـت جمـع     تور
  .)1 (شکل ندشد

ها جهت انجام مراحل آزمـایش در الکـل   سپس نمونه
درصــد قــرار داده شــده و بــه آزمایشــگاه       96اتانــل 

بیوتکنولوژي پژوهشکده اکولوژي خـزر واقـع در سـاري    
از روش  DNAدر این بررسـی، اسـتخراج    .منتقل گردید

  از باله گاوماهی خزري استفاده شد. ،)14(فنل کلروفروم 
(سـدیم دو   STEدر این روش باله در بافر اسـتاندارد  

سـاعت   24مدت به Kدسیل سولفات) به همراه پروتئیناز 
سازي با استفاده از فنـل و کلروفـرم   خالصسپس  هضم و
در  ،با الکل DNA. پس از رسوب و شستشوي شدانجام 

  آب مقطر حل گردید.
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  برداري نشان داده شده است نمونه ه جنوبی دریاي خزر و موقعیت مناطقحوز -1 شکل

  
ترتیب با استفاده استخراجی به DNAکمیت و کیفیت 

در ( )Biophotometrاز دستگاه اسـپکتروفتومتر (مـدل   
و الکتروفـورز افقـی ژل    نـانومتر)  280تـا  260 طول موج

  آگارز تعیین  گردید.
تعیین تنـوع ژنتیکـی در   جهت  :اي پلیمراز واکنش زنجیره

گاوماهی خزري از یک جفـت پرایمـر برگرفتـه از مقالـه     
کـه مربــوط بــه تـوالی نوکلئوتیــدهاي مجموعــه ژن    )10(

ــیتوکروم  ــه   tRNAژن b، 2س ــوم  D-loopو ناحی ژن
استفاده  هاي زیر طراحی شده بودندمیتوکندري که از ماهی

  .شد
1-(Tzeng, 1992)  Crossostoma lacustre ، از
جویبارهاي تند آسـیاي   باشد و درانواده سگ ماهیان میخ

  جنوبی سازگاري یافتند.
2-(Cheng, 1994)  Cyprinus carpio ، ــور کپ

   از کپور ماهیان. معمولی
3- (Zardoya, 1995)  Oncorhynchus mykiss ،

   .ین کمان از خانواده آزاد ماهیانآلاي رنگقزل
4-Polypterus ornatipinnis (Naok, 1996)   ،

  باشند.بیچرها، از شعاع بالگان می
  پرایمر مورد نظر عبارت است از: جفت توالی

R: D2  (5'-CCGGAGTATGTAGGGCA TTCTCAC-3') 
F: CY1(5'-YYTAACCRRGACYAATGACTTGA-3') 

ــنش  ــم  PCRواک ــري 50در حج ــتگاه  میکرولیت دس
) در Ato-q-Server، مـدل ( Qntabiotecترموسایکلر 

دقیقه (واسرشته شدن  5درجه براي  94، هاي دماییسیکل

 45درجـه   54ثانیه (واسرشته شدن)،  45درجه  94اولیه)، 
چرخـه   30ثانیـه بـا تعـداد     45درجـه   72ثانیه (الحـاق)،  

دقیقـه بـراي    5درجه بـراي   72(بسط) و یک بسط نهایی 
شـرایط آزمایشـگاهی   گونه گاوماهی خزري انجام گرفت. 

، mM 3 مصـرفی  MgCl2استفاده شـده شـامل غلظـت    
dNTP ،mM 4/0،2U Taq DNA polymerase ،

 M40/ ،Mm PCR Buffer(1x)غلظت هر پرایمـر  

DNA5  ــزان غلظــت ــه  DNAو می ــوده  ng100نمون ب
اي پلیمـراز   است. قطعات تکثیر شـده در واکـنش زنجیـره   

 DNAآنـزیم   47با اسـتفاده از   RFLPبراي انجام آنالیز 
 ـآز مورد هضم آنزیمی قرار گرف   آنـزیم  12کـه تنهـا   (، دتن

محـل بـرش    PCR بـر روي محصـول  ، )1جدول مطابق 
، PCRمحصـول   l4براي این منظـور مقـدار   اند). داشته
l1 آنزیم وl3   بافر آنزیم را در یک میکروتیوپ بـا آب

اعت درون س ـ 16رسانده و به مدت  l20مقطر به حجم 
محصـول   گـراد قـرار گرفـت.   درجـه سـانتی   37بن ماري 

PCR درصـد  6ضم شـده روي ژل پلـی اکریـل آمیـد     ه 
) TBE TXاکریل آمید و بـافر   -آمید. بیس اکریل 29:1(

غیر دناتوره در الکتروفورز عمودي بـارگیري و سـپس ژل   
آمیزي گردید. ژل  آماده شده با استفاده از نیترات نقره رنگ

تصویر ژل  ساعت بارگیري شد. 4مدت و به 145در ولتاژ 
فاده از دسـتگاه ژل داکیـو منتیشـن (مـدل     مورد نظر با است

HOEFER-UVIF20 ــدازة 3 و 2) تهیــه (شــکل ) و ان
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 محاسـبه گردیـد   UVIDocافزار قطعات با استفاده از نرم
  .)1(جدول 

  

  نتایج
DNA    استخراج شده پس از بررسی مقـادیر کمـی و

اي پلیمـراز مناسـب بـوده     کیفی آن جهت واکنش زنجیـره 
آز استفاده شـده   DNAآنزیم  47در این بررسی از  است.
در تـوالی ژنـوم مـورد مطالعـه      ،)1(جدول  آنزیم 12تنها 

 12از میان  محل شناسایی داشته و موجب هضم گردیدند.
هـاي مـورد اسـتفاده    هیچ یک در نمونـه  ،کنندهآنزیم هضم

در واقـع انـدازه محصـول     الگوهاي متفاوت نشان ندادنـد. 
PCR و 3ن بود (شکل ها یکساهضم شده در تمام نمونه 

  ,tRNA ژن b 2,) و بیانگر این است که ژن سیتوکروم 2
هـاي  بـا آنـزیم   mtDNAمستقر روي  D-loop ناحیه و

مورد استفاده، تنوع ژنتیکی و یا پلی مورفیسـم بـین افـراد    
داخل یـک منطقـه و یـا افـراد منـاطق مختلـف را نشـان        

 انجـام هـر گونـه آنـالیز آمـاري بـراي      بنـابراین  دهد،  نمی
و رســم درخــت   Haplotype Diversity محاســبه

افـزار  گیري از نرمها با بهرهخویشاوندي بین افراد یا گروه
اما نتیجه قابل توجه در  اختصاصی امکان پذیر نبوده است.

آنچه که پرایمر بـر گرفتـه    طبقاین بررسی این بود که بر 
بایسـت  داشت، میبیان می) Chang )2005شده از مقاله 

جفــت بــاز  2124-2126حــدود  PCRمحصــول  انــدازه
انـدازه محصـول    سـی ررامـا در ایـن ب   ،گردیدمشاهده می

PCR هاي گاوماهی خـزري منـاطق مـورد    تمام نمونه در
  دست آمد. جفت باز به 700حدود  بررسی

  
  PCRتعداد قطعات ایجاد شده بر اثر هضم آنزیمی محصولات  -1جدول 

  نزیمنام آ  تعداد قطعات  )bpطول قطعات (
70 ،110 ،140،180 ،200  5  ALUI 

64،100 ،126 ،410  4  ALW26I 
140 ،160 ،400  3  BSENI 
125 ،145 ،430  4  DRAI 

66 ،184 ،200،250  4  MBOI 
150 ،210 ،340  3  RSAI 

180 ،520  2  TASI 
260 ،440  2  HINCII 

122 ،240 ،318  3  BSURI 
80 ،135 ،485  3  BSH 1285 

310 ،390  2  HIN1I 
177 ،218 ،305  3  BSU15I 

 

  
  بر روي ژل پلی اکریل آمید. ,  MboI  RsaIبا آنزیم  N. caspiusماهی  PCRالگوي هضمی محضول   -3و 2 شکل

  ي منطقه بندر ترکمن: نمونه ها 16تا  11: نمونه هاي منطقه چالوس و ستون  10تا  6هاي منطقه انزلی، ستون  : نمونه 5تا  1هاي ستون
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  بحث
(کنفرانس ملل متحد در  ریو 1992اساس کنواسیون  بر

تنوع زیستی عبـارت اسـت    زمینه مطالعه زیست و توسعه)
یـک  ژاز تفاوت بین موجودات زنده در یک مجموعه اکولو

 باشـد اي درون یک اکوسیستم میو شامل تنوع درون گونه
)13(.  

 و منـابع طبیعـی   المللی حفاظـت از گونـه  اتحادیه بین
IUCN)(  عنـوان یکـی از سـه عامـل     تنوع ژنتیکی را بـه
  .)16( ها بیان کرده استحفاظت از گونه ضروري

دانستن ساختار ژنتیکی آبزیان کمک مهمی در بررسی 
هاي بررسی ساختار نماید. یکی از راه تنوع ژنتیکی آنها می

 .باشـد هـا مـی  ژنتیکی آبزیان، استفاده از ژنتیـک جمعیـت  
اي و ساختار جمعیت یکـی  ناسایی تحولات درون گونهش

از نیازهاي اساسی در اعمال مدیریت صحیح بهره برداري 
باشد. امروزه هدف اصلی آزمایشات ژنتیـک مولکـولی    می

آنالیز ساختار جمعیتی، تنوع ژنتیکی، ارتباطـات   ،در آبزیان
 ).18( باشـد  بنـدي آنهـا مـی   اي، سیستماتیک و طبقـه گونه

           (بـــا اســـتفاده از پرایمـــر    PCRمحصـــول انـــدازه 
                                 بـــراي گونـــه   اســـتفاده شـــده در ایـــن بررســـی)   

Rinogobius maculafasciatus،  2124-2126 حـدود 
 PCRمحصـول   وزن در صـورتی کـه   ،باشدجفت باز می

پرایمر حدود همان  با استفاده از N.caspius براي گونه 
. این تفاوت ممکن است بـه  )10( باشدباز می جفت 700

در ژن مورد مطالعه در  Tandom repeadsعلت وجود 
ــه  ــه باعــث   R.maculafasciatusگون ــاده ک ــاق افت اتف

بـر عکـس در گونـه     و یافزایش طول ژنوم گردیده است ا
N.caspius   هـایی از  در مقایسه با گونه یاد شـده بخـش

سـت و موجـب   ژنوم در مسـیر تکامـل حـذف گردیـده ا    
احتمـالا   کوچکتر شـدن انـدازه ژنـوم شـده اسـت و یـا       

اشکالات فنی در مسیر استفاده از پرایمرها پیش آمـده کـه   
این تفاوت را موجب شده است که تعیین توالی محصـول  

PCR     هـاي  ناشی از این تحقیـق و مقایسـه آن بـا تـوالی
توانـد باعـث   می Gene bank ها درمشابه در دیگر گونه

 ـدر این بررسی ناحیـه  شفافیت موضوع شود. از ژنـوم   یای
، که مورد مطالعه قرار گرفـت،  خزري گاوماهی میتوکندري

بوده است  ,2tRNAو  D-loop، ناحیه bژن سیتوکروم 
تنها یک  هضمی مورد استفاده يهاآنزیم 12 که هر یک از

دادند ها را نشان نوع الگوي الکتروفورزي براي تمام نمونه
عبارت ، بهو تنوع نوکلئوتیدي و هاپلوتیپی مشاهده نگردید

در گاو ماهی خزري  mtDNAدیگر این قسمت از ژنوم 
 white و Ovenden  .اسـت  طور کامل حفاظت شـده به
طـورکلی در موجـودات دریـایی،    ) دریافتند که بـه 1990(

خیلی کم اسـت و فاکتورهـایی مثـل اثـر      mtDNAتنوع 
محدود و یا مرگ و میرهاي فامیلی که  شرایط نامناسب و

افتـد، یکـی از عوامـل بـروز      اي اتفـاق مـی   به دلایل ویـژه 
از آنجـا کـه تعـداد     ).17(باشـد   اختلاف نوکلئوتیدي مـی 

بازهایی که در این بررسی به طور مسـتقیم مـورد مطالعـه    
باشد و با احتسـاب تعـداد    جفت باز می 102قرار گرفتند، 

ژن  I،2یتوکروم اکسـید از  جفت بازهـاي مجمـوع ژن س ـ  
tRNA,  ــه ) D-loop ،N.caspius )bp 700و ناحیـــ

مذکور مـورد بررسـی    هايمجموع ژناز  درصد 15تقریباً 
هـاي مـورد   و تنوع ژنتیکی میان جمعیتقرار گرفته است 

ــد.  ــاهده نشـ ــی مشـ ــوئی بررسـ ــت )1382( لالـ       جمعیـ
Barbus capito  ــا روش را در ــزر را بـ ــاي خـ      دریـ

PCR-RFLP      مورد مطالعـه قـرار داده اسـت و متوسـط
تعداد نوکلئوتیدهایی که در این بررسی مورد مطالعه قـرار  

درصـد   95باشد، در واقـع   می bp 112گرفته است حدود 
درصــد از کــل ژنــوم  1و یــا حــدود  bاز ژن ســیتوکروم 

میتوکندري در این تحقیق مورد بررسی قرار گرفت و هیچ 
کـه طـی نتـایج بدسـت آمـده      در حالی تنوعی دیده نشده،

ــاي جهــت بررســی جمعیــت در  N.melanostomusه
ــتفاده از روش      ــا اس ــیاه ب ــاي س ــت و دری ــه گری دریاچ

mtDNA   ــپ ــتلاف ژنوتی ــود اخ ــاکی از وج هــاي ، ح
mtDNA هـاي ایـن گونـه در دو منطقـه     ما بین جمعیت

مورد مطالعه بوده است در صورتی که تصور بر ایـن بـوده   
حـدود   N.melanostomusنکـه  است که با توجه بـه ای 

عنـوان یـک گونـه غیـر بـومی وارد      سال است کـه بـه   10
 دریاچه گریت شده است، منشاء آن از دریاي سـیاه باشـد  

در  bهمچنین بررسـی سکانسـینگ ژن سـیتوکروم     ).12(
دریــاي N. melanostomus  گونــه، mtDNAژنــوم 

). 19و  9( خزر تنوع ژنتیکی پـایینی را نشـان داده اسـت   
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گرهاي مولکولی ابزار مناسبی در ارزیابی تنوع ژنتیکی نشان
هاي متفاوتی دارند هر یک از این نشانگرها توانایی هستند.
کننـد  هاي مختلفی از ساختار ذخایر را آشـکار مـی  و جنبه

هـاي مختلـف   وسیله تکنیکهبنابراین بسیاري از محققین ب
ــی   ــی مـ ــایر را بررسـ ــاختار ذخـ ــولی سـ ــدمولکـ . کننـ

Pourkazemi )1996(،    ســاختار ژنتیکــی تاســماهیان
سواحل جنوبی دریاي خزر از جمله جمعیت مـاهی ازون  

ــا، بــــرون را بوســــیله آلــــوزایم  DNAو  RFLPهــ
دار در امـا عـدم تفـاوت معنـی     ،میتوکندریایی بررسی کرد

ــل ــی ال ــین فراوان ــا ب ــراکنش  4ه ــایی و پ ــه جغرافی  منطق
لاي ها در تشخیص جمعیت به علـت جریـان بـا   هاپلوتیپ

 ـژنی بین جمعیت رفتـه،   کـار هها، حساسیت پایین روش ب
تعداد کم نمونه و مناسب نبودن ژن مـورد مطالعـه عنـوان    

 D-loopبه نظر وي اختلافات کم در تـوالی ناحیـه    کرد.
ــه  ــاید ب ــول    ش ــه مولک ــت ک ــن اس ــل ای  mtDNAدلی

ــراي مطالعــه فیلــوژنتیکی  ب ســیارحفاظت شــده اســت و ب
عیـین تـوالی قسـمتی از ژن    باشـد. مطالعـه ت  مناسب نمـی 

ND5/6     گونـه   5میزان بالایی از تنـوع تـوالی را در بـین
دهد و ممکن است این قسمت بـراي  تاس ماهی نشان می

شـعبانی   مطالعات جمعیتی و فیلـوژنتیکی مناسـب باشـد.   
ــه  1384( ــی دو ناحی ــا بررس در  ND5/6و  D-loop) ب

ــرون ولگــا و حوضــه   ــدري توانســت ازون ب روي میتوکن
داري در ولی اختلاف معنی ،ی خزر را از هم جدا کندجنوب

آوري شده در نواحی مختلـف بخـش   هاي جمعبین نمونه
توان  میدلیل این امر را . جنوب دریاي خزر مشاهده نکرد

نبودن مانع جغرافیایی جهت جداسازي مناطق جنوبی از به 
هاي مورد بررسـی شـده و صـید    یکدیگر، تعداد کم نمونه

  ).8( نسبت دادده رودخانه تجن از دریا ماهیان محدو
هـاي هضـمی مـورد    از آنجایی که با استفاده از آنـزیم 

استفاده در این تحقیق الگوهـاي پلـی مورفیسـم یـا چنـد      
 دهنده این حقیقت است کـه شکلی مشاهده نگردید، نشان
 طـول در N.caspiusهـاي  اختلاف ژنتیکـی بـین نمونـه   

در تـرکمن واقـع در   سواحل سه منطقه انزلی، چالوس و بن
ــته و    ــود نداشـ ــزر وجـ ــوبی خـ ــه جنـ ــام  حوضـ تمـ

از یـک   نظـر  موجود در مناطق مـورد   N.caspiusذخایر
در  کـه  همچنـین ایـن گونـه    .حد تشکیل شدندجمعیت وا

، و بـه علـت   باشـد زمان لاروي داراي زندگی پلاژیک می
نبود موانع فیزیکی و زیستی در دریاي خزر (مثـل سـد و   

عث انتقال جمعیـت ایـن لاروهـا بـه     غیره) ممکن است با
از  ،شـده باشـد  مناطق مختلف دریاي خزر توسـط امـواج   

هاي به بلوغ رسیده این گونـه هیچگونـه   سوي دیگر نمونه
مهاجرتی در سال نداشته و تنها حرکـت آن جهـت یـافتن    

متري  20-50غذا و یا مهاجرت عمودي که فاصله حدود 
و کننـد   مـی  و آب و هوا طـی  یفصل اترا در جهت تغییر

صـورت ضـمنی در جریـان    همچنین صید ایـن گونـه بـه   
ي آبزیـان  هـا بـرداري سـایر گونـه   ههاي صید و بهرفعالیت

 تـوان عـدم مشـاهده    مـی . گیـرد دریاي خزر صـورت مـی  
آوري شـده را از چنـد    هـاي جمـع  مورفیسم در نمونـه  پلی

و یا  mtDNAهاي دیگر جهت تفسیر کرد. استفاده از ژن
هـاي  هاي بیشتر و یـا تعـداد آنـزیم   داد نمونهاستفاده از تع

 همچنـین  ،تري را نشان دهدتواند نتایج شفاف تر میمتنوع
ژن مورد بررسـی، ژن مناسـبی بـراي بررسـی     مکن است 

و توالی مورد استفاده دچار  نبوده ی خزريجمعیت گاوماه
گونه موتاسیون در طی دوران تکاملی خـود نگردیـده   هیچ

 ي دیگر نتایج متفاوتی را نشان دهند.هااست و چه بسا ژن
اگر چه این ژنوم قابلیت تفکیـک جمعیـت ذخـایر گونـه     

خزري را از خود نشان نـداده اسـت، امـا نتیجـه      گاوماهی
بارز این تحقیق تفاوت فاحش اندازه طول توالی ژن مورد 

PCR      قرار گرفته با نتیجـه منتشـر شـده توسـطCheng 
ــه ق  ،)2005( ــه نتیج ــان داد ک ــراي  را نش ــوجهی ب ــل ت     اب

همچنین ممکـن   هاي بعدي و تکمیلی خواهد بود.بررسی
دلیل شرایط اکولـوژیکی دشـواري کـه در دریـاي     است به

خزر در دو دهه اخیر پیش آمـده و اعمـال فشـار صـید و     
ذخایر دریاي خـزر توسـط کشـورهاي حاشـیه      صیادي بر

هاي متفاوت خزر، موجب حذف افراد جمعیت با ژنوتیپ
دلیل شرایط و ویژگی خـاص  ه و ژنوتیپ موجود بهگردید

  خود قادر به بقا و ادامه حیات در خزر باقی مانده است.
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Abstract 

Neogobius caspius is a small benthic fish that is native of the Caspian Sea. The importance of this 
fish is because of its role as a main food resource of the Sturgeon fish. The genetic diversity of 
N.caspius population in the Caspian Sea was studied using PCR-RFLP technique. A total of 135 
samples of N.caspius were collected from costal line in the north Caspian Sea, including specimens 
from costal of Anzali and Chalus. Genomic DNA was extracted by phenol-chloroform method and 
then was amplified using a pair primer of cytochrom b gene, 2 tRNA gene and the control region 
sequences by a thermal cycler. 
R: D2(5'-CCGGAGTATGTAGGGCATTCTCAC-3') 
F: CY1(5'-YYTAACCRRGACYAATGACTTGA-3')  
12 restriction enzyme were used to digest the target gene region including: AluI - Alw26I(BsmAI)  - 
BSeNI(BSRI) - DraI - MboI - RsaI  – TasI  – HincII - BsuRI(HaeIII)  - Bsh1285I - Hin1I- Bsu15I. 
Digested PCR products were observed by silver staining method followed by polyacrilamid gel 
electrophoresis (PAGE). The results showed the same pattern among the species. There was no 
polymorphism and no differentiation in population in the Neogobius caspius fish in the southern coast 
of Caspian Sea.  
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