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Abstract:  

 
Introduction: In order to investigate the possibility of genetic differentiation and to compare the genetic 

structure of Kutum population using DNA sequencing methods, ten Kutums from the eastern, middle and 

western regions of the Caspian Sea (coasts of Gilan province) were sampled from the mentioned areas.  

Materials and Methods: DNA of three samples of each area and species was extracted using ammonium 

acetate method, their quantity and quality were determined using 1% agarose gel and Nanodrop device 

(ND1000), respectively. One pair of primers (Forward and Reverse) of 16SrRNA gene were designed and 

synthesized using GeneRuner software. In order to determine the sequence of the 16SrRNA gene, Kutum 

DNA were amplified by PCR. Then, PCR product was runned on 1% agarose gel and bands have been 

produced in the range of 500-600 bp.  

Results and Discussion: Evolutionary difference (Maximum Likelihood), neighbor-joining and 

phylogeny relationships were obtained using MEGA11 software. The results show that the samples of 

Kutum in three areas have 97% similarity and 3- 5% evolutionary differences with each other. The 
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phylogeny tree of Kutum samples was drawn using Neighbor-Joining methods. In order to compare of 

phylogeny relationships of Kutum from three areas using Neighbor-Joining method, each western and 

eastern samples were placed in a separated cluster, which it could be a sign of population differences 

according to 16SrRNA gene. Due to the destruction of the rivers where they migrate, the pollution of the 

Caspian Sea and the lack of physical barriers in it, the kutum in these two regions still has genetic 

diversity. 

Conclusion: So preserving the genetic structure of the kutum populations in the central, eastern and 

western regions on the coasts of Gilan province is important and essential. 

Key words: Genetic structure, Kutum, Golden grey mullet, Caspian Sea, mtDNA. 
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" مقاله پژوهشی"  

 

در حوضه جنوبی  ( Rutilus frissi, Nordmann, 1840) ساختار ژنتیکی ماهی سفید

 میتوکندریایی  DNA دریای خزر )استان گیلان( با استفاده از توالی یابی 
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 چکیده

روشبه        از  استفاده  با  سفید  ماهی  جمعیت  ژنتیک  ساختار  مقایسه  و  ژنتیکی  تمایز  امکان  بررسی  توالی منظور  تعیین   های 

DNA  (DNA sequencing)    صید گیلان(  استان  )سواحل  خزر  دریای  غربی  و  مرکزی  شرقی،  مناطق  از  سفید  ماهی  عدد  ده  تعداد   ،

آن   DNAگردید.   کیفیت  و  و کمیت  استخراج شد  آمونیوم  استات  از روش  استفاده  با  منطقه  از هر  ماهیان  نمونه  ژل  سه  از  استفاده  با  ها 

با استفاده   16SrRNA  ( ژنReverseو    Forward( تعیین گردید. دو جفت پرایمر )ND1000درصد و دستگاه نانودراپ )مدل    1آگارز  

بر   PCR، محصول  PCRو    DNA، پس از استخراج  16SrRNAطراحی و سنتز شد. جهت تعیین توالی ژن    GeneRunerاز نرم افزار  

تولید نمود. اختلاف تکاملی، درجه    16SrRNAجفت باز برای ژن    600 –  500درصد رانده شد و باندهایی در محدوده    1روی ژل آگارز  

های ماهی سفید در سه منطقه  دست آمد. نتایج حاصله نشان داد که نمونهبه   MEGA11خویشاوندی و روابط فیلوژنی با استفاده از نرم افزار  

دارای   و    97-95صید شده  بوده  شباهت  نمونه  3-5درصد  فیلوژنی  دارند. درخت  تکاملی  اختلاف  یکدیگر  با  با  درصد  سفید  ماهی  های 

های مناطق غربی و شرقی هر کدام بر روی یک کلاستر مجزا  ترسیم گردید و  نشان داد که نمونه  Neighbor-Joining  استفاده از روش

 آلودگی  مهاجرت، های محلرودخانه تخریب به توجه باشد. با 16SrRNAها بر اساس ژن  تواند نشانه تمایز جمعیتقرار دارند که این می 

بنابراین   .باشدمی  برخوردار ژنتیکی  تنوع از  منطقه هنوز دو  این در سفید ماهی  آبی، پهنه این در موانع فیزیکی  وجود عدم و خزر دریای

 باشد. اساسی می  اهمیت دارای مناطق مرکزی، شرقی و غربی در نوار ساحلی استان گیلان سفید ماهی  هایجمعیت ژنتیکی  حفظ ساختار

 . میتوکندری DNAساختار ژنتیکی، ماهی سفید، دریای خزر،   کلمات کلیدی:

 
   saber.merag@gmail.comدار مکاتبات: عهده  *
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 مقدمه 

  (Rutilus frissi, Nordmann, 1840)ماهی سفید        

از   یکی  استخوانی  ماهیان  ذخایر  بین  در  خزر  دریای 

های با ارزش و اقتصادی در حوزه جنوبی این دریا  گونه

بالا،  می غذایی  ارزش  بودن،  لذیذ  به  توجه  با  که  باشد 

این ماهیان    %70کیفیت عالی گوشت بیش از   کل صید 

به میرا  اختصاص  )خود   Abdolmaleki andدهد 

Ghaninezhad, 2007; Abbasi Ranjbar, 2023   .)

ماهی سفید بومی دریای خزر بوده و از دهانه رود ولگا  

و  آزوف  دریای  و  سیاه  دریای  میانکاله،  خلیج  تا 

آنرودخانه پراکندههای  .  (Rezavi, 1995)اند  ها 

پراکنش اصلی این ماهی از قسمت جنوب غربی دریای  

می  خزر چای  قزل  خلیج  و  انزلی  بندر  باشد. مجاور 

رودخانه   مصبی  مناطق  در  شرقی  سواحل  در  همچنین 

آب و  سطح  اترک  کاهش  دارد.  وجود  نیز  ایران  های 

های  گیری غیرمسئولانه، آلودگیآب دریای خزر، ماهی

زیست تغییرات  شهری،  و  محلصنعتی  های  محیطی 

فصل   در  رودخانه  آب  دبی  کاهش  و  طبیعی  مهاجرت 

مهاجرت تکثیر طبیعی از دلایل کاهش این ذخایر بوده  

(  ;Coad, 1980; Razavi Sayyad, 1999است 

Ghaninezhad et al., 2000; Abdolmaleki et al., 

در  2004 مهاجرت  از  ناگزیر  مولدین  دلیل  همین  به   .)

تکثیر   احتمال  و  بوده  خزر  دریای  ساحلی  نوار  تمامی 

آن جمعیتی  و  ژنتیکی  ساختار  از  اطلاع  بدون  ها  آنها 

های  خونی در جمعیتتواند سبب افزایش ضریب هممی

می درازمدت  در  روند  این  گردد.  تأثیرات  آن  تواند 

سبب   تدریجی  صورت  به  و  داشته  دنبال  به  سویی 

ژنی   خزانه  تدریجی  نابودی  و  ژنتیکی  ذخایر  تخریب 

آن  جمعیت عوارض  از  که  گردد  سفید  ماهی  های 

کاهش   طول،  میانگین  کاهش  رشد،  سرعت  کاهش 

هم دارای  درصد  که  لاروهایی  افزایش  و  آوری 

 75الی    20باشند در یک دوره  های ریختی میناهنجاری

. بطور کلی اطلاع از  (Pourkazemi, 2000)ساله است  

جمعیت برای  هم  آن  و حفظ  آبزیان  ژنتیکی  های  تنوع 

جمعیت برای  هم  و  ضروری وحشی  پرورشی  های 

ژنوتیپ  می از  وسیعی  طیف  کننده  تامین  زیرا  باشد 

سازشبه به  پاسخی  متغییر  عنوان  شرایط  در  پذیری 

 محیطی است.  

اعمااال ماادیریت صااحیح ذخااایر آبزیااان و توسااعه      

پروری زمانی با موفقیاات  همااراه خواهااد بااود کااه آبزی

های بااومی منطقااه بطااور دقیااق و باار ذخایر ژنتیکی گونه

مبنای اصول ژنتیکی شناسایی گردد. همچنین آگاااهی از 

میزان ذخایر توارثی و تنوع ژنتیکی بین افراد یک گونااه 

از اهااداف ارزشاامند ماادیریت ذخااایر و اصاالا  نااژاد 

باشد. بنابراین قباال از اجاارای هاار برنامااه ماادیریتی یااا می

های مربوطااه را شناسااایی تولیدی ضرورت دارد جمعیت

های مولکولی مورد ارزیابی قاارار داد و ساا س و با روش

برنامااه ماادیریتی را باارای حفااظ و بازسااازی ذخااایر آن 

 . (Rezvani, 2001)تدوین و اعمال نمود 

ژناوم روش      یاابی  تاوالی  مانناد  مولکاولی  هاای 

کاربردی از  یکای  روشمیتوکنادریای  برای  ترین  ها 

جمعیت بین  فیلوژنتیکی  رابطه  گونهتعیین  و  های  ها 

می محساوب  هم  به   ,.Bruford et al)  شودنزدیک 

2003; Saeidi et al., 2016; Sharifi et al., 2017)  .

بارای مطالعااات ژنتیک     (mtDNA) ژنوم میتوکنادری

گونه تعیین  و  دارد.  جمعیت  فراوانی  ارجحیت  ها 

سلول ک ی هر  در  اورگاناال  این  از  متعدد  بسیار  های 

دیگر   طاارف  از  اساات.  نموده  آسان  را  آن  مطالعااه 

مادری   نااوترکیبی (maternal)وراثت  عاادم   ،  

(recombination)    ژنتیکای تغییرات  بالای  سرعت  و 
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را    10-5) آن  از  وسایعی  کااربرد  هسته(،  ژنوم  برابار 

ژناای،  جریااان  اجااداد،  یاافتن  فیلوژنی،  درمطالعات 

آن مهاجرتپااراکنش  تشخیص  پراکندگی  هاااا،  ها، 

گونه جمعیتجغرافیایی  و  است ها  نموده  فراهم    ها 

(Wilson et al.,1997) . این خصوصیات باعث شده از 

mtDNA    خوب  به بسیار  مولکولی  مارکر  یک  عنوان 

گونه تشخیص  و  برای  فیلاوژنتیکی  رابطاه  ترسایم  هاا، 

شود.   یاد  جمعیت  ژنتیک   Chakmehdouzمطالعاه 

Ghasemi  ( همکاران  جمعیت2014و  مقایسه  در  های  ( 

شیرود   رودخانه  و  انزلی  تالاب  به  مهاجر  سفید  ماهی 

انزلی و رودخانه   تالاب  ماهی سفید  گزارش کردند که 

باشند. بنابراین حفظ  شیرود هر یک جمعیت مستقلی می

برنامه اجرای  و  ژنی  بر تنوع  مبنی  مدیریتی شیلاتی  های 

جمعیت این  از  یک  هر  ذخایر  نظر ازدیاد  مد  بایستی  ها 

گیرد )  Rezaei  .قرار  همکاران  تنوع 2012و  میزان   )

جمعیت سفید  ماهی  در  را  و  ژنتیکی  تجن  مناطق  های 

تنکابن به روش ریزماهواره بررسی کردند و علیرغم بالا  

شد.  مشاهده  پایینی  اللی  فراوانی  هتروزیگوسیتی،  بودن 

مناطق مورد بررسی دارای تنگنای ژنتیکی بوده و جریان  

ژنی نسبتا بالایی مشاهده گردید. در بررسی دیگر انجام  

(، ماهی سفید دو 2010و همکاران )  Rezaeiشده توسط  

رودخانه قرهجمعیت  گرگانهای  و  استان  سو  در  رود 

دادند.   نشان  را  بالایی  ژنتیکی  تنوع   Kolangiگلستان 

Miandareh  ( در بررسی ماهی سفید  2015و همکاران )

سو،  های قرهدر رودخانه  mtDNACytbبا استفاده از ژن  

رود )استان گلستان(، گهرباران، تجن و سفیدرود  گرگان

ه ژنتیکی بسیار پایینی را مشاهده  )استان مازندران(، فاصل

 کردند. 

در        ژنتیکای  تناوع  مادیریت  کلای  طاور  باه 

تفکیک   و  ژنتیکی  ساختار  ارزیابی  نیازمند  موجاودات، 

،  (Pujolar et al., 2009)  ذخایر گونه مورد نظار اسات

ژنتیکای   وضعیت  دایمی  بررسی  و  آگااهی  بناابراین، 

قارار  گوناه مصانوعی  تکثیر  معارض  در  کاه  هاایی 

دارناد، بارای حفظ و مادیریت آنهاا ضااروری اساات.  

دهه   چند  در  سفید  ماهی  در  مصنوعی  تکثیر  دلیل  به 

گذشته ضریب رشد، میزان طول و وزن به ازای سن آن  

مای امار  ایان  کاه  یافته  کاهش  تدریج  مربوط  به  تواناد 

باشاد   گوناه  ایان  ساالانه  ذخاایر  بازساازی  برناماه  باه 

(Valipour and Khanipour, 2009)تاا کنون  . 

اطلاعااتی در ماورد تناوع ژنتیکی این گونه با استفاده از  

نشده   16SrRNAژن   منتشر  مختلف  مناطق  میان  در 

بنابراین، با توجه به اهمیات باالای ایان گوناه و   اسات، 

که داشتن اطلاعات در مورد ساختار ژنتیکی  جاییاز آن

جمعیاات تشااخیص  و  باارای  آن  مختلااف  هااای 

برنامه در  تنوع  اسااتفاده  حفظ  و  ذخایر  بازسازی  های 

برآورد ساختار   بررسی  این  از  اساات، هدف  ضااروری 

میزان   و  ژنتیکی  فاصله  ژنتیکی،  تنوع  و  جمعیتی 

خویشاوندی ماهی سفید در حوضه جنوب غربی دریای  

نگرش   با  آینده  در  تا  بود  خواهد  گیلان(  )استان  خزر 

 منطقه اقدام گردد.   مبنی بر ازدیاد ذخایر بومی هر علمی

 

 ها مواد و روش

نمونه برداری از ماهی سفید صید شده، در سالهای         

بافت    1399-1400 از  بررسی  این  در  پذیرفت.  صورت 

مرکزی  غربی،  منطقه  سه  }در  سفید  ماهی  ده  دمی  باله 

نمونه گیلان{  استان  سواحل  شرقی  و  برداری  )انزلی( 

  2  –  3(. برای این منظور مقدار   1انجام گردید )جدول  

داخل   و  بریده  قیچی  با  دمی  باله  نرم  بافت  از  گرم 

قرار داده شد    %96لیتر حاوی الکل  میلی  5/1های  تیوب

(Pourkazemi, 1996)  روی بر  نمونه  هر  اطلاعات   .
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تیوب ها و با استفاده از برچسب درج شده و برای انجام  

استخراج   و  مولکولی  آزمایشگاه    DNAآزمایش  به 

بین  تحقیقات  انستیتو  مولکولی  ماهیان  ژنتیک  المللی 

 خاویاری، رشت منتقل گردید.

 

 ( 1399-1400: مختصات جغرافیایی ایستگاه های نمونه برداری بچه ماهیان سفید و کفال سواحل گیلان )1جدول 

Table 1: Geographic coordinates of sampling stations for White fish fry on the coast of the Guilan 

province (1399-1400) 

Factor/Coast Talesh coast Anzali coast Kiashahr coast Rudsar coast 

Latitude  38 11 03 37 29 01 37 28 03 37 01 02 

Longitude 48 53 01 49 29 31 49 57 01 50 34 03 

 

استخراج        آمونیوم    DNAجهت  استات  روش  از 

دوز،   به1383)چکمه  گردید.  استفاده  تعیین  (  منظور 

کیفیت   و  از    DNAکمیت  شده  استخراج  های 

موجروش اس کتروفتومتری در طول  و    260 های   های 

مدل    280 نانودراپ  اس کتروفتومتر  دستگاه  از  نانومتر 

ND1000    استفاده گردید.   %1و الکترو فورز ژل آگارز

میتوکندریایی از    16SrRNAجهت ساخت آغازگر ژن 

سال    Palumbiمنبع   در  همکاران   استفاده   1991و 

فن  ژن  شرکت  طریق  از  آن  توالی  و  به  گردید  آوران 

 :شر  ذیل ساخته شد
F:  5’CGCCTGTTTATCAAAAACAT3’  

R: 5’CCGGTCTGAACTCAGATCACGT3’ 
    

ژن  به   تکثیر  توسط    16SrRNAمنظور  زیر  مواد  از 

شرکت    EP-Gradiantمدل    PCRدستگاه   ساخت 

Eppendorf    آنزیم گردید:  استفاده   Taq DNAآلمان 

  ، )سیناژن(   PCR)سیناژن(،    mM50  MgCl2پلیمراز 

Buffer    غلظت   dNTP Mix  10)سیناژن(،    X  10در 

،میلی تزریقی  مقطر  آب  )سیناژن(،     DNA مولار 

 .16SrRNAاستخراج شده، پرایمر  

کردنبه     بهینه  باند   PCR منظور  تک  قطعه  تکثیر  و 

های حرارتی استاندارد  چرخه یک سری مورد نظر ابتدا  

انجام شد و در نهایت بهترین    53-63با گرادیانت دمایی  

 . بدست آمد 2طبق جدول  PCRشرایط 

 در  موجود های هاپلوتیپ ارزیابی  و مطالعه  برای     

)نسخه  dnaSP5 افزارنرم  از  مطالعه  مورد هایجمعیت

 Maximum)   گردید. اختلاف تکاملی ( استفاده5.10.1

Composite Likelihood)  بررسی و  ژنتیکی  تمایز   ،

توالی فیلوژنی  ژنروابط  ماهی    16SrRNAهای  های 

افزار نرم  از  استفاده  با   MEGA11  Tamura et)  سفید 

al., 2021)  چنین درجه خویشاوندی  محاسبه گردید. هم

تست   اساس  نمونه    Tajima (1993)بر  ماهی  بین  های 

نرم  از  استفاده  با  منطقه  سه     MEGA11افزار  سفید 

 محاسبه گردید. 

 

 

 [
 D

O
I:

 1
0.

71
90

1/
ja

d-
20

25
-2

-8
53

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 a

qu
de

v.
la

hi
ja

n.
ia

u.
ir

 o
n 

20
26

-0
6-

13
 ]

 

                             6 / 15

http://dx.doi.org/10.71901/jad-2025-2-853
https://aqudev.lahijan.iau.ir/article-1-853-en.html


 1404 تابستان، دوم، شماره دهمنوزپروری، سال نشریه توسعه آبزی 40

 ماهی سفید   16srRNAجهت تکثیر ژن  PCRهای حرارتی : چرخه 2جدول 

Table 2: PCR thermal cycles for amplification of the 16srRNA gene of White fish 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 نتایج 

تکاملی        Maximum Composite)  اختلاف 

Likelihood)    و مرکزی  مناطق  بین  سفید  ماهی  نمونه 

دارای   و    %95شرقی  بوده  تکاملی    %5شباهت  اختلاف 

بین مناطق مرکزی  باشند. هممی چنین نمونه ماهی سفید 

اختلاف تکاملی    %3شباهت بوده و    %97و شرقی دارای  

 باشند.   می

بین    Pمقدار         خویشاوندی  درجه  محاسبه  در 

از  نمونه بیشتر  منطقه  سه  سفید  ماهی  بود   05/0های 

نشان08326/0) این  که  یعنی  (  صفر  فرضیه  تایید  دهنده 

  P-valueباشد. اگر مقدار  ها میمیزان برابری بین شجره

باشد در این حالت فرضیه صفر مسئله رد    05/0کمتر از  

 شود.  شده و فرضیه اصلی مسئله مورد قبول واقع می

خویشاوندی      رابطه  بیشترین  دندروگرام   نتایج 

(Neighbor-Joining)  می نمونهنشان  که  از  دهد  ها 

گرفتند.  قرار  کلاستر  نه  در  خویشاوندی  رابطه  لحاظ 

ماهی سفید منطقه غربی )تالش( بر روی یک کلاستر و 

و   )کیاشهر  شرقی  منطقه  سفید  ماهی  و  شاخه  یک 

قرار   شاخه  یک  و  کلاستر  یک  روی  بر  رودسر( 

نمونهگرفته سایر  روی  اند.  بر  سفید  ماهی  های 

شاخه و  مجزا  گرفتهکلاسترهای  قرار  متفاوت  اند. های 

می نشان  دندروگرام  مناطق  این  سفید  ماهی  که  دهد 

 (.1شرقی و مرکزی از منطقه غربی متمایز هستند )شکل 

نکته حائز اهمیت در بررسی روابط فیلوژنی ماهی سفید  

نمونه منطقه  سه  نمونهاز  که  است  این  شده  های  برداری 

کلاستر   یک  روی  بر  کدام  هر  شرقی  و  غربی  مناطق 

 مجزا قرار دارند.  

 

 

Cycle number Time (min ) Temprature (C) Stages 

1 3 94 Primary denaturation 

30 

5 94 denaturation 

1 58 Annealing 

1 72 Extension 
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   (Saitou and Nei, 1987)بر اساس روش  (Neighbor-Joining) دندروگرام رابطه خویشاوندی  :  1شکل

 بار تکرار  1000برداری شده با در ماهی سفید از سه منطقه نمونه

Figure 1: Neighbor-Joining dendrogram based on the method (Saitou and Nei, 1987) in White fish 

from three sampled areas with 1000 replications 
 

بهاز میان توالی       دست آمده در ماهی سفید، در  های 

مجموع    6مجموع   از  شد.  مشاهده  هاپلوتیپ 

شده،  هاپلوتیپ مشاهده  )  3های  ،  1Ha  ،2Haهاپلوتیپ 

3Ha  ،3( در منطقه مرکزی  ( 4هاپلوتیپHa  ،5Ha  ،6Ha ) 

( در منطقه غربی  5Haدر منطقه شرقی و یک هاپلوتیپ )

هاپلوتیپ بین  از  مشاهده شد.  استان گیلان  های  سواحل 

هاپلوتیپ  به آمده،  و    5Haدست  شرقی  منطقه  دو  در 

سه   بودن  دارا  با  مرکزی  منطقه  بود.  مشترک  غربی 

به منحصر  هاپلوتیپ  هاپلوتیپ  دو  با  منطقه شرقی  و  فرد 

به هاپلوتیپ مشترک  بیشترین تعداد  مجزا و یک  ترتیب 

)جدول   دارند  را  در  3هاپلوتیپ  هاپلوتی ی  تنوع   .)

های ماهی سفید در مناطق مرکزی، غربی و شرقی  نمونه

به گیلان  استان  بود   83/0و    0/0،  0/1ترتیب  سواحل 

برآورد    318/0ها  (. تنوع نوکلئوتیدی جمعیت4)جدول  

مرکزی   منطقه در سفید هاپلوتای ی ماهی تنوع  گردید.

 تنوع سطح ( بود،83/0)  شرقی از منطقه ( بیش 1/ 000)

استان سواحل  نواحی  بین  متوسط   نوکلئوتیدی  گیلان 

ژنی   جریان  بر  به  (Nm)بود.  منطقه  سه  در  آمده  دست 

اعلام شد که بیانگر عدم   4/2های هاپلوتی ی  اساس داده

می گیلان  استان  سواحل  در  تولیدمثلی  باشد. جدایی 

آنااالیز   نتااایج  تنوع    AMOVAبااراساااس  بیشترین 

مقدار  5بود )جدول    66/0ها  ژنتیکی در کل جمعیت  .)

ژنتیکی   فاصله  نمونه  (d)کل  مناطق  بین  و   66/0های 

باشد، می  34/0شباهت ژنتیکی در مناطق ساحلی گیلان  

 بنابراین اختلاف ژنتیکی بین مناطق وجود دارد. 
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 ماهی سفید در مناطق مرکزی، غربی و شرقی سواحل استان گیلان  16SrRNAتوزیع هاپلوتی ی ژن :  3جدول 

Table 3: Haplotype distribution of the 16SrRNA gene of White fish in the central, western, and eastern 

coastal regions of the Guilan Province 

Total West East Center Haplotype/Location 

1     1 1Ha 

1   1 2Ha 

1     1 3Ha 

1  1  
4Ha 

5 2 3   5Ha 

1  1  
6Ha 

10 2 5 3 Total 

 

 ماهی سفید در مناطق مرکزی، غربی و شرقی سواحل استان گیلان 16SrRNAسطو  تنوع ژنتیکی ژن  :4جدول 

Table 4: Levels of genetic diversity of the 16SrRNA gene of White fish in the central, western, and 

eastern coastal regions of the Guilan Province 

Area Number Haplotype 

number 
Haplotypic 

Diversity 
Nucleotide 

Diversity 

Center 3 3 1.0 - 

East 5 3 83 - 

West 2 1 0 - 

Total samples 10 6 7778 318 

 
 درسواحل استان گیلان  ماهی سفید بردارینمونه مناطق بین طرفهیک واریانس آزمون :5 جدول

Table 5: One-way variance test between whitefish sampling areas on the coasts of the Guilan Province 

 

 

 

 

 

 

 

 

Population S. D. % 

Between the populations of each region 1 -0.06 

Total populations 8 66 
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 بحث 

سبب       جهان  نقاط  اکثر  در  آبزیان  ذخایر  کاهش 

و   مطالعه  به  ذخایر  مدیریت  جهت  محققین  تا  گردیده 

گونه ژنتیکی  ساختار  طریق  تعیین  از  باارزش  های 

در روش امر  این  که  آورند  روی  مولکولی  های 

بهرهبرنامه دریایی، های  آبزیان  ذخایر  از  برداری 

باشد  نژاد دارای اهمیت زیادی میپروری و اصلا آبزی 

(Lin et al., 2002).  داده از  موجودات  اکثر  های  در 

توالی   به  تکاملی    DNAمربوط  روابط  تعیین  برای 

می آنجاییاستفاده  از  و  دادهشود  چنین  کمتر که  هایی 

انتخاب   تاثیر  می  (Selection)تحت  بهتر  قرار  گیرند، 

 توانند روابط فیلوژنی واقعی را نمایان سازند. می

توالی     کار،  تکنیک  روش  سادگی  دلیل  به  یابی 

ای  کوتاهی مراحل و دقت بسیار بالا دارای جایگاه ویژه

های مورد نیاز  است. دقت فراوان این روش، تعداد نمونه

دهد و محققان را قادر ساخته  برای مطالعه را کاهش می

با استفاده از دو، سه   که برای مطالعه رابطه فیلوژنتیکی، 

های ساکن در مناطق مختلف،  یا حتی یک عدد از نمونه

)  Ketmaierاقدام کنند.   (، در بررسی  2008و همکاران 

 Rutilusماهی کلمه )  سیستماتیک ملکولی و فیلوژنتیکی

rutilus  )  مناطق اطراف مدیترانه به سه نمونه از هر منطقه

کردند.   بسنده  بررسی  همکاران   Larmuseauمورد  و 

و  (،  2009) فیلوژئوگرافیک  تبارشناسی  بررسی  در 

گیری در  منطقه نمونه  52در   ماهی کلمه جمعیت شناسی

نمونه در  اوراسیا،  مناطق،  برداریگستره  برخی  برای  ها 

رسد با  یک تا سه عدد نمونه را کافی دانستند. به نظر می

توالی روش  انتخاب  به  تحقیقات  توجه  سابقه  و  یابی 

مورد   مناطق  از  یک  هر  برای  نمونه  سه  تعداد  معتبر، 

  که در مطالعه حاضر از بررسی کافی بوده باشد، همچنان

توالی مورد  نمونه  سه  منطقه  قرار  هر  بررسی  و  یابی 

 گرفت.

بررسی        از  جهت  اولیه  منبع  به یک  نیاز  ژنتیکی  های 

DNA    استخراج جهت  باشد.  بافت    DNAمی  از 

فنل  روش روش  ازجمله  دارد  وجود  مختلفی  های 

 ,Pourkazami, 1996; Hillis and Moritz)  کلروفرم

اتانول  (1990 روش   ،(Shaw et al., 1999)    کیت و 

(McQuown et al., 2000)  .Rajabi   همکاران و 

فنل  1395) آمونیوم،  استات  روش  سه  مقایسه  با   )

و   استخراج    CTABکلروفرم  حلزون   DNAدر  از 

نتیجه     Conus coronatusدریایی مخروطی   این  به 

نتایج   بر  علاوه  آمونیوم  استات  روش  که  رسیدند 

به مواد  نظر  از  و  مناسب،  روش  این  در  شده  برده  کار 

بهینه کمتر،  زمان  سایر روشصرف  از  بهتر  طور  هاست. 

های نمک اشباع که استات آمونیوم هم یکی  کلی روش

آن روشاز  میهاست،  ساده  و  سریع  که  هایی  باشند 

DNA    نتیجه در استحصالی کیفیت مطلوبی داشته و در 

آزمایشگاه در  ژنوتی ی  تحلیل  و  که  تجزیه  هایی 

مناب مناسبی  محدودیت  روش  دارند  زمانی  و  مالی  ع 

آمونیوم   استات  روش  از  هم  حاضر  بررسی  در  است. 

(Chakmehdouz Ghasemi, 2004)    .گردید استفاده 

DNA    مناسبی کیفیت  و  کمیت  از  شده  استخراج  های 

 برخوردار بودند. 

توالی      بین  ژنتیکی  شباهت  بررسی  این  ژن  در  های 

16SrRNA    ماهی سفید در سه منطقه شرقی، مرکزی و

گیلان،   استان  سواحل  اختلاف    97-95غربی  و  درصد 

محاسبه    5-3تکاملی   اساس  بر  آمد.  بدست  درصد 

Meyer  ( اگر فرض کنیم که در هر 1990و همکاران ،)

تفاوت در توالی نوکلئوتیدی مولکول    %5/2میلیون سال  

آنجایی از  بیافتد،  اتفاق  سه  میتوکندری  توالی  بین  که 
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بین   بنابراین    5-3منطقه  دارد  وجود  اختلاف  درصد 

حدود  نمونه مناطق  سه  سفید  ماهی  میلیون    2-2/1های 

 اند.سال پیش از هم منشعب شده

در مطالعه کنونی، بررسی روابط فیلوژنی ماهی سفید       

نمونه منطقه  سه  دندروگرام  در  اساس  بر  شده  برداری 

Neighbor-Joiningنمونه شرقی  ،  و  غربی  مناطق  های 

هر کدام بر روی یک کلاستر مجزا قرار گرفتند که این  

بر  می تواند نشانه تمایز جمعیت غربی از جمعیت شرقی 

ژن   مطالعه    16SrRNAاساس  با  که   Kolangiباشد 

Miandareh  ( همکاران  درخت  2015و  اساس  بر   )

ژن   در  آن  Cytbفیلوژنی  مطالعه  در  دارد.  ها،  تفاوت 

قرار   شاخه  یک  در  آزمایش  مورد  سفید  ماهیان  تمامی 

های  های مشاهده شده در جمعیتگرفته و تنها هاپلوتیپ

زیرشاخه در  مطالعه  گرفتهمورد  قرار  دیگر  که  های  اند 

مهاجرت  دهندهنشان علت  به  ژنی  جریان  وجود  ی 

می مناطق  این  به  سفید  ماهی  نتایج  مولدین  این  باشد. 

نشانمی در  دهندهتواند  مفید  ژنی  جریان  وجود  ی 

استان در  ماهیان سفید  مازندارن  جمعیت  و  های گلستان 

جلوگیری   گونه  این  زیستی  تنوع  کاهش  از  که  باشد 

تواند از  تفاوت این مطالعه با بررسی حاضر می  .نمایدمی

های  محدود بودن منطقه جغرافیایی مورد مطالعه و یا ژن

 د بررسی ناشی شده باشد.مور

در مطالعه حاضر در ماهی سفید مناطق مورد مطالعه        

ژن   از  استفاده  مجموع  16SrRNAبا  در  هاپلوتیپ    6، 

تعداد   بیشترین  شرقی  و  مرکزی  مناطق  شد.  مشاهده 

تنوع  دادند.  نشان  را  در  هاپلوتایپ   منطقه هاپلوتای ی 

بیش  منطقه مرکزی  و از  بود   تنوع سطح شرقی 

گیلان اندک بود.  نوکلئوتیدی بین نواحی سواحل استان

دریاهای  همچنان سفید  ماهی  در  هاپلوتای ی  تنوع  که 

نتایج حاصله   (Kotlik et al., 2008)کاس ین و سیاه   با 

مطالعه   در  دارد.  همکاران    Abdhamedaniمطابقت  و 

رودخانه2013) سفید  ماهی  در  و  (  سفیدرود  لمیر،  های 

با   خزر  دریای  جنوبی  سواحل   Cytb  ،4ژن   شیرود 

به فرد  1هاپلوتایپ بدست آمد که    هاپلوتایپ منحصر 

(unique)   آن  .بود مطالعه  میزان  در  بودن  متوسط  ها 

تنوع هاپلوتای ی بین سه نمونه منطقه مورد مطالعه و ناچیز  

نرخ   بودن  اندک  و  نوکلئوتیدی  تنوع  میزان  بودن 

موتاسیون با نتایج مطالعه حاضر مشابه بود. او میزان تنوع 

را   بررسی  مورد  منطقه  سه  در  کم  نوکلئوتیدی 

جمعیتدهندهنشان در  تنوع  وجود  عدم  ماهی  ی  های 

به رودخانه  سه  این  تنگناهای  سفید  ایجاد  و  وجود  دلیل 

مدت   کوتاه  زمان  دوره  یک  در  ژنتیکی 

عقیده دارند که  (  2002)و همکاران     Grunwaldدانست.

ناحیه هاپلوتای ی  دریایی   D-loop تنوع  ماهیان  در 

تاسبه این  خصوص  و  بالا  تا  متوسط  مقدار  از  ماهیان 

باشد.  مقدار برای تنوع نوکلئوتیدی از کم تا متوسط می

نظریه   سال     Bowenو    Grantطبق  تنوع  1998در   ،

هاپلوتی ی بالا و نوکلئوتیدی پایین نشان دهنده گسترش  

موثر  اندازه  کاهش  دوره  یک  از  پس  جمعیت،  سریع 

جمعیت بوده و رشد سریع جمعیت، جهش های جدید  

 کند.را در خود حفظ می

نظریه        اساس  )  Liبر  همکاران  هرگاه  2007و   )

Nm>1  اصلی ژنی  جریان  ایجاد  باشد،  در  عامل  ترین 

اگر   و  است  ژنتیکی  ژنی    Nm<1تمایز  رانش  باشد، 

می ژنتیکی  تمایز  ایجاد  اصلی  مطالعه  عامل  در  شود. 

دست آمده در ماهی سفید  به  (Nm)کنونی، جریان ژنی  

اعلام شد که    4/2های هاپلوتی ی  سه منطقه بر اساس داده

گیلان   استان  سواحل  در  تولیدمثلی  جدایی  عدم  بیانگر 

بهمی ژنی  میزان جریان  مناطق  باشد.  بین  در  آمده  دست 

مهاجرت انجام  میبیانگر  زیاد  به  های  توجه  با  باشد. 
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و  این  نبوده  زیستی  و  فیزیکی  موانع  دریا  در  که 

مناطق  تفاوت بین  شوری  دما،  نظیر  محیطی  نسبی  های 

می اندک  بسیار  خزر  دریای  به  مختلف  مهاجرت  باشد، 

 شود. پذیر میراحتی از منطقه به منطقه دیگر امکان

قبول فاکتورهای شناخت       علت یافتن  برای قابل 

چوننمی آسان ژنتیکی تنوع از  باشد،  گروهی  که 

بی صید  ژنتیکی  محققین  تنوع  کاهش  عامل  را  رویه 

 Hauser et al., 2002; Gomez-Uchida)  دانندمی

and Banks, 2006)   عده فعالیتو  افزایش  های  ای 

کرده اعلام  ژنتیکی  تنوع  افزایش  سبب  را    اند انسانی 

(Cheng et al., 2008).  تنوع هدف که مطالعاتی در 

 هایپرسش  مولکولی اختلافات و فیلوژنی روابط باشد،

 و مختلف هایگونه در خویشاوندی روابط به مربوط

 دهدمی پاسخ را  طبیعی عوامل از ناشی  تغییرات

،  DNA  هایتوالی بین  شباهت  افزایش  با کهطوریبه

 چنین هم یابدمی افزایش  هاآن بین  خویشاوندی رابطه

 دلیلبه تواندمی آبزیان هایجمعیت شدید کاهش 

 ,.Glenn et al).باشد   هاآن در ژنتیکی تنوع کاهش 

1999) 
ماهی اصلی هایمکان از دریای خزر      سفید  زیست 

 از بسیاری اخیر هایدهه در متاسفانه که است

 جنوبی سواحل در آن مهاجرت محل هایرودخانه

 از ناگزیر گونه این  مولدین  و تخریب شده خزر دریای

 باشندمی خزر دریای ساحلی  نوار تمامی در مهاجرت

و   ژنتیکی ساختار از اطلاع بدون آنها تکثیر احتمال و

می هاآن جمعیتی  سبب تواندمی که گیردصورت 

گردد.  آن هایجمعیت در خونیهم ضریب افزایش 

 سرعت  سبب کاهش  تواندمی درازمدت  در  روند این 

 و آوریهم درصد کاهش  طول، میانگین  کاهش  رشد،

 40 الی 25 دوره یک در الخلقه ناقص لاروهای  افزایش 

 .  (Pourkazemi, 2000)گردد  ساله

ی تکثیار  دهاد کاه شایوهنتایج به دست آمده، نشاان مای

تواناد دلیال اصالی کام و رهاسازی نامناسب لاروها می

هم تمایز،  میان  باودن  ژنتیکی  تنگنای  بروز  عامل  چنین 

بازسازی  جمعیت باشد.  سفید  ماهی  بررسی  مورد  های 

فاراهم  رودخانه و  گوناه  این  تخمریزی  محال  های 

شیوه   بهترین  مولدین،  طبیعای  تکثیار  امکاان  آوردن 

برای جلاوگیری از اداماه ایان فرآیناد اسات. باا توجاه  

اسات لازم  تکثیارمصانوعی،  ضارورت  جدایی    باه 

رودخاناهجمعیت در  موجاود  در  هاای  مختلاف  هاای 

 هنگام تکثیر مصنوعی و رهاسازی مد نظرقرار گیرد. 

 که نمود بیان توانمی تحقیق  این  نتایج به توجه با      

محلرودخانه تخریب  به توجه با هرچند  های 

موانع  وجود عدم و خزر دریای آلودگی مهاجرت،

منطقه   دو این در  سفید ماهی  آبی، پهنه این در  فیزیکی 

بنابراین حفظ   باشدمی برخوردار  ژنتیکی تنوع  از هنوز

مناطق   سفید ماهی های جمعیت ژنتیکی ساختار

گیلان استان  ساحلی  نوار  در  غربی  و  شرقی   مرکزی، 

می اهمیت  دارای دراساسی   احتمال آینده باشد. 

 اختلاط سفید، ماهی هایجمعیت از  یک مهاجرت هر

در ها آن ژنتیکی   اساس همین  بر و داشته پی را 

بصورت  همه هایبررسی  نظر مد بایستی پایش  جانبه 

 .گیرد قرار

 

 سپاسگزاری 
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 تشکر را دارند. 

 [
 D

O
I:

 1
0.

71
90

1/
ja

d-
20

25
-2

-8
53

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 a

qu
de

v.
la

hi
ja

n.
ia

u.
ir

 o
n 

20
26

-0
6-

13
 ]

 

                            12 / 15

http://dx.doi.org/10.71901/jad-2025-2-853
https://aqudev.lahijan.iau.ir/article-1-853-en.html


 1404 تابستان، دوم، شماره دهمنوزپروری، سال نشریه توسعه آبزی 46

 منابع  

1. Abbasi Ranjbar, K., 2013. Study of the 

abundance and length and weight structure 

of juvenile fish and determination of 

ecological populations of mahisefid and 

golden mullet on the coasts of Guilan 

province. Final Report of the Fisheries 

Science Research Institute, 347 P.  [In 

Persian] 

2. Abdhamedani, H., Norouzi, M., 

Bahmanesh, S. and Chakmehdouz 

Ghasemi, F., 2013. Study of the genetic 

and population structure of mahisefid 

(Rutilus frisii kutum) on the southern coast 

of the Caspian Sea using DNA sequencing. 

National Conference on Aquatic Animal 

Sciences, University of Guilan, Rasht.  126 

P. [In Persian] 

3. Abdolmaleki, S., Ghaninejad, D., Borani, 

M., Pourgholami, A., Fazli, H. and 

Bandani, G., 2004. Assessment of the 

Caspian Sea bony fish stocks in 2004-

2005. Caspian Sea Bony Fish Research 

Center. Bandar Anzali, 145 P. [In Persian] 

4. Abdolmaleki, S. and Ghaninejad, D., 2007. 

Stock Assessment of the Caspian kutum 

Rutilus frisii kutum in the Iranian Coastal 

Watersof Caspian Sea. Iranian Scientific 

Fisheries Journal, 16(1), pp.113-16. DOI: 

10.22092/isfj.2007.114976. [In Persian] 

5. Bruford, M., Bradley, D. and Luikart, G., 

2003. DNA markers reveal the complexity 

of livestock domestication. Journal of 

Nature Reviews Genetics, 3, pp.900-910. 

DOI: 10.1038/nrg1203  

6. Chakmehdouz Ghasemi, F., 2004. 

Comparison of DNA extraction methods in 

aquatic animals and its application 

guidelines. Bachelor's thesis, Mirzakochak 

Khan Higher Education Center for 

Fisheries Sciences and Industries (Rasht). 

53 P. [In Persian] 

7. Chakmehdouz Ghasemi, F., Behmanesh, 

S., Yarmohammadi, M. and Hassanzadeh 

Saber, M., 2014. The study of molecular 

and population diversity of Rutilus frisii 

kutum in Anzali lagoon and Shirud river by 

using of molecular genetic method. 

Journal of Animal Biology,  7(1), pp.21-30. 

[In Persian] 

8. Cheng, Q., Ma, C., Cheng, H. and Zhang, 

Q., 2008. Mitochondrial DNA diversity of 

Coilia mysyus (Clupeiformes: Engraulidae) 

in three Chinese estuaries. Environmental 

Biology of Fishes, 83(3), pp.277-282. DOI: 

10.1007/s10641-008-9332-z 

9. Coad, B.W., 1980. Environmental change 

and its impact on the freshwater fishes of 

Iran. Biological Conservation, 19(1), 

pp.51-80. DOI:10.1016/0006-

3207(80)90015-4 

10. Ghaninejad, D., Moqeem, M. and 

Abdolmaleki, S., 2000. Assessment of the 

Caspian Sea bony fish stocks in 2010-

2011. Guilan Fisheries Research Center, 

Bandar Anzali. 149 P. [In Persian] 

11. Glenn, T.C., Stephan, W. and Braun, M.J., 

1999. Effects of a population bottleneck on 

whooping crane mitochondrial DNA 

variation. Conservation Biology, 13(5), 

pp.1097–1107. DOI: 10.1046/j.1523-

1739.1999.97527.x 

12. Gomez-Uchida, D. and Banks, M.A., 

2006. Estimation of effective population 

size for the long-lived darkblotched 

rockfish Sebastes crameri. Journal of 

Heredity, 97(6), pp.603-606. DOI: 

10.1093/jhered/esl042 

13. Grant, W.A.S. and Bowen, B.W., 1998. 

Shallow population histories in deep 

evolutionary lineages of marine fishes: 

insights from sardines and anchovies and 

lessons for conservation. Journal of 

Heredity, 89(5), pp.415‒426. DOI: 

10.1093/jhered/89.5.415  

14. Grunwald, C., Stabile, J., Waldman, J.R., 

Gross R. and Wirgin, I., 2002. Population 

genetics of shortnose sturgeon Acipenser 

brevirostrum based on mitochondrial DNA 

control region sequences. Molecular 

Ecology, 11(3), pp.1885-1898. DOI: 

10.1046/j.1365-294x.2002.01575.x 

15. Hauser, L., Adcock, G., Smith, P., Bernal 

Ramirez J. and Carvalho, G., 2002. Loss of 

microsatellite diversity and low effective 

population size in an overexploited 

population of New Zealand snapper. 

Proceedings of the National Academy of 

Sciences (PNAS), 99(18), pp.11742-11747. 

DOI: 10.1073/pnas.172242899. 

16. Hillis, D.M. and Moritz, C., 1990. 

 [
 D

O
I:

 1
0.

71
90

1/
ja

d-
20

25
-2

-8
53

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 a

qu
de

v.
la

hi
ja

n.
ia

u.
ir

 o
n 

20
26

-0
6-

13
 ]

 

                            13 / 15

https://doi.org/10.22092/isfj.2007.114976
http://dx.doi.org/10.1007/s10641-008-9332-z
https://doi.org/10.1016/0006-3207\(80\)90015-4
https://doi.org/10.1016/0006-3207\(80\)90015-4
https://doi.org/10.1046/j.1523-1739.1999.97527.x
https://doi.org/10.1046/j.1523-1739.1999.97527.x
https://doi.org/10.1093/jhered/esl042
http://dx.doi.org/10.1093/jhered/89.5.415
http://dx.doi.org/10.71901/jad-2025-2-853
https://aqudev.lahijan.iau.ir/article-1-853-en.html


 47                                                  ...در حوضه جنوبی دریای خزر (Rutilus frissi, Nordmann, 1840)  ساختار ژنتیکی ماهی سفید 

 
 

Molcular taxonomi sinauer associate, Inc. 

Publishers. Massachusetts. U. S. A. 120 P. 

17. Ketmaier, V., Bianco, P.G. and Durand, 

J.D., 2008. Molecular systematic, 

phylogeny and biogeography of roaches 

(Rutilus, Teleostei, Cyprinidae). Journal of 

Molecular Phylogenetics and Evolution, 

49(1), pp.362-367. DOI: 

10.1016/j.ympev.2008.07.012 

18. Kolangi Miandareh, H., Shabany, A. and 

Hojati, M., 2015. Investigating genetic 

diversity of Rutilus kutum (Kamenskii, 

1901) in some rivers in southern of the 

Caspian Sea using Cytochrome b gene 

(mtDNA-Cytb) sequences. Journal of 

Applied Ichthyology Research, 3(2), pp.1-

12.  [In Persian] 

19. Kotlik, P., Markova, S., Choleva, L., 

Bogutskaya, N.G., Guler Ekmekcis, F. and 

Ivanova, P.P., 2008. Divergence with gene 

flow between Ponto-Caspian refugia in an 

anadromous cyprinid Rutilus frisii revealed 

by multiple gene phylogeography. 

Molecular Ecology, 17(4), pp.1076-1088. 

DOI: 10.1111/j.1365-294X.2007.03638.x 

20. Larmuseau, M.H., Raeymaekers, J.A., 

Ruddick, K.G., Van Houdt, J.K. and 

Volckaert, F.A., 2009. To see in different 

seas: spatial variation in the rhodopsin 

gene of the sand goby (Pomatoschistus 

minutus). Molecular ecology, 18(20), 

pp.4227-4239. DOI: 10.1111/j.1365-

294X.2009.04331.x 

21. Li, Q., Xu, K. and Yu, R., 2007. Genetic 

variation in Chinensis hatchery 

populations of the Japanese scallop 

(Patinopecten yessoensis) inferred from 

microsatellite data. Aquaculture, 269,(1-4) 

pp.211-219. DOI: 

10.1016/j.aquaculture.2007.04.017 

22. Lin, Y.S., Poh, Y.P., Lin, S.M. and Tzeng, 

C.S., 2002. Molecular techniques to 

identify freshwater Eels. Zoological 

Studies, 41(4), pp.421-430.  

23. Meyer, A., Kocher, T.D., Basasibwaki, P. 

and Wilson, A.C., 1990. Monophyletic 

origin of Lake Victoria cichlid fishes 

suggested by mitochondrial DNA 

sequences. Nature 347, pp.550-553. DOI: 

10.1038/347550a0 

24. McQuown, E.C., Sloss, B.L., Sheehan, 

R.J., Rodzen, J., Tranah, G. and May, B., 

2000. Microsatellite analysis of genetic 

variation in sturgeon: new sturgeon primer 

sequences for Scaphirhynchus and 

Acipenser. Transactions of the American 

Fisheries Society, 129(6), pp.1380-1388. 

DOI: 10.1577/1548-

8659(2000)129<1380:MAOGVI>2.0.CO;2 

25. Palumbi, S.R., Martin, A., Romano, S., 

McMillan, W.O., Stice, L. and Grabowski, 

G., 1991. The Simple Fool’s Guide to 

PCR, Version 2.0, privately published 

document compiled by S.Palumbi. Dept. 

Zoology, Univ. Hawaii, Honolulu, HI, 

96822. 28 P.  

26. Pourkazemi, M., 1996. Molcular and 

Biochemical Genetc Analysis of sturgeon 

stocks from the south Caspian Sea. Ph.D 

Thesis. School of Biological Sciences, 

University of Wales, SwanSea. 260 P.  

27. Pourkazemi, M., 2000. Management and 

Restoration of Sustainable Stocks. 

Collection of Articles on Restoration of 

Stocks. Deputy of Aquaculture and 

Breeding, General Directorate of 

Education and Extension, Tehran. pp.30-

17. [In Persian] 

28. Pujolar, J.M., Ciccotti, E., De Leo, G.A. 

and Zane, L., 2009. Genetic composition 

of Atlantic and Mediterranean recruits of 

the European eel (Anguilla anguilla) based 

on EST-linked microsatellite. Journal of 

Fish Biology, 74(9), pp.2034–2046. DOI: 

10.1111/j.1095-8649.2009.02267.x 

29. Rajabi, H., Zolgharnein, H., Ronagh, M.T., 

Savari, A. and Ranjbar, M.S., 2016. 

Molecular Phylogeny of the cone snail 

Conus frigidus Reeve, 1848 from Persian 

Gulf coastal region (Larak and Qeshm) 

using DNA barcode. Aquatic Physiology 

and Biotechnology, 4(2), pp.75-97.  [In 

Persian] 

30. Razavi Sayyad, B.A., 1995. Mahisefid. 

Iranian Fisheries Research Institute, 

Tehran. 165 p.  [In Persian] 

31. Razavi Sayyad, B.A., 1999. Introduction to 

the Ecology of the Caspian Sea. Iranian 

Fisheries Research Institute. Tehran. 90 p.  
[In Persian] 

32. Rezaei, M., Shabani, A., Shabanpour, B. 

and Kashiri, H., 2010. Genetic comparison 

 [
 D

O
I:

 1
0.

71
90

1/
ja

d-
20

25
-2

-8
53

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 a

qu
de

v.
la

hi
ja

n.
ia

u.
ir

 o
n 

20
26

-0
6-

13
 ]

 

                            14 / 15

http://dx.doi.org/10.1016/j.ympev.2008.07.012
http://dx.doi.org/10.1016/j.aquaculture.2007.04.017
http://dx.doi.org/10.1038/347550a0
https://doi.org/10.1577/1548-8659%282000%29129%3C1380%3AMAOGVI%3E2.0.CO%3B2
https://doi.org/10.1577/1548-8659%282000%29129%3C1380%3AMAOGVI%3E2.0.CO%3B2
http://dx.doi.org/10.71901/jad-2025-2-853
https://aqudev.lahijan.iau.ir/article-1-853-en.html


 1404 تابستان، دوم، شماره دهمنوزپروری، سال نشریه توسعه آبزی 48

of Caspian Sea Rutilus frisii kutum 

(Kamenskii, 1901) in Gorganroud and 

Cheshmekile (Tonekabon) rivers using 

microsatellite markers. Taxonomy and 

Biosystematics, 2(2), pp.1-14. DOI: 

20.1001.1.20088906.1389.2.2.2.1.  [In 

Persian] 

33. Rezaei, M., Shabani, A., Shabanpour, B. 

and Kashiri, H., 2012. Microsatellite 

diversity and population genetic structure 

of Rutilus frisii kutum in Mazandaran 

coasts. Iranian Biology Journal, 25(4), 

pp.548-558.  [In Persian] 

34. Rezvani, S., Babaei, A. and Pourkazemi, 

M. 2001. Molecular population study on 

Penaeus semisulcatus from the Persian 

Gulf and Oman Sea using Cytochrom 

Oxidase Subunit I (COI) gene by RFLP 

method. Iranian Journal of Fisheries 

Science, 10(2), pp.15-30. [In Persian] 

35. Saeidi, Z., Rezvani Gilkolaei, S., Soltani, 

M., Laloei, F. and Taghavi, M.J., 2016. 

Population genetic structure studies of Liza 

aurata based on mtDNA control region 

sequence in the Guilan and Mazandaran 

coasts. Journal of Aquaculture 

Development, 10(1), pp.91-102. [In 

Persian] 

36. Saitou, N. and Nei, M., 1987. The 

neighbor-joining method: A new method 

for reconstructing phylogenetic trees. 

Molecular Biology and Evolution, 4(4), 

pp.406-425. DOI: 

10.1093/oxfordjournals.molbev.a040454 

37. Sharifi, M., Negatkhah Manavi, P., 

Chakmehdouz Ghasemi, F. and 

Behmanesh, S., 2017. Population genetic 

structure of Caspian roach (Rutilus rutilus 

caspicus) using DNA sequencing in South 

Caspian Sea and Aras Lake. Journal of 

Aquaculture Development, 10(4), pp.63-

73. [In Persian] 

38. Shaw, P.W., Turan, C., Wright, J.M., 

O’connell, M. and Carvalho, G.R., 1999. 

Microsatellite DNA analysis of population 

structure in Atlantic herring (Clupea 

harengus) with direct comparsion to 

allozyme and mtDNA RFLP analysis.  
Heredity, 83(4), pp.490-499. DOI: 

10.1038/sj.hdy.6885860. 

39. Tajima, F., 1993. Simple methods for 

testing molecular clock hypothesis. 

Genetics, 135(2), pp.599-607. DOI: 

10.1093/genetics/135.2.599 

40. Tamura, K., Stecher, G. and Kumar, S., 

2021. MEGA11: Molecular Evolutionary 

Genetics Analysis Version 11. Molecular 

Biology and Evolution, 38(7), pp.3022-

3027. DOI: 10.1093/molbev/msab120 

41. Valipour, A. and Khanipour, A.A., 2009. 

Whitefish, the Jewel of the Caspian Sea. 

Fisheries Research Center Publications, 

Tehran. 193 p.  [In Persian] 

42. Wilson, A.C., Cann, S.M., Goerge, M., 

Gyhensten, V.B., Helm, B.Y. and 

Chcowsh, K.M., 1997. Mitochondrial 

DNA and two perspectives on evolutionary 

genetics. Biological Journal of the Linnean 

Society, 26(4), pp.375-400. DOI: 

10.1111/j.1095-8312.1985.tb02048.x 

 

 
 

 [
 D

O
I:

 1
0.

71
90

1/
ja

d-
20

25
-2

-8
53

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 a

qu
de

v.
la

hi
ja

n.
ia

u.
ir

 o
n 

20
26

-0
6-

13
 ]

 

Powered by TCPDF (www.tcpdf.org)

                            15 / 15

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20088906.1389.2.2.2.1
https://doi.org/10.1093/oxfordjournals.molbev.a040454
https://doi.org/10.1093/molbev/msab120
https://doi.org/10.1111/j.1095-8312.1985.tb02048.x
http://dx.doi.org/10.71901/jad-2025-2-853
https://aqudev.lahijan.iau.ir/article-1-853-en.html
http://www.tcpdf.org

