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  1چکیده

و نشانگرهاي جایگاه  )SNP( نوکلئوتیدي هاي تک شناسایی چندشکلی مانند مولکولی هاي کارگیري روش هامروزه ب
 انیشای پرورشی کمک کمان آلاي رنگین قزلگونه  ژنتیکی بهبود به تواند می )QTLs( کننده صفات کمی ژنی کنترل

تحقیقات ژنتیک و اصلاح نژاد کمان در مرکز  آلاي رنگین مولد نر و ماده قزل 30از  پژوهشجهت اجراي این  نماید.
ماهیان طبق روش  مدت شش ماه، استخراج ژنوم از بچه پس از پرورش بهیاسوج در فصل تکثیر استفاده شد.  ماهیان

کمان در این  آلاي رنگین شده براي قزل معرفی )QTL( جفت لوکوس صفت کمی 4صورت پذیرفت. تعداد استاندارد 
نشانگر (آماره  -پیوستگی صفت مانند QTLمورد استفاده قرار گرفت. در ادامه آنالیزهاي مولکولی نشانگرهاي  پژوهش

LD( افزارهاي  به کمک نرمGDA 1.1 و MapChart 2.1  ها و صفت رشد با  ارتباط بین ژنوتیپانجام پذیرفت. آنالیز
هتروزیگوسیتی . با توجه به نتایج این بررسی انجام شد SPSS 21.0افزار  کمک نرم بهGLM  تفاده از مدل خطیاس

مربوط به جایگاه  354/0-699/0ترتیب بین  به QTLهاي  ) در جایگاهHe) و مورد انتظار (Hoمشاهده شده (
OMM5140  مربوط به جایگاه 568/0- 836/0و OMM1268 درصد واریانسن دست آمدند. میزا هب )PV(  براي نیز

چنین در بررسی حاضر اثر  هم محاسبه شد. 24/31و  48/18 ترتیب روزگی به 180و  30وزن بدن در سن صفت 
واینبرگ نیز در  - در بررسی تعادل هاردي مورد مطالعه، مشاهده نگردید. QTLهاي  جایگاه داري بین اپیستازي معنی

جایگاه با توجه به تنوع ). >05/0P(واینبرگ را مشاهده شد  –حراف از تعادل هارديهاي مورد بررسی ان تر جایگاه بیش
هاي صفات کمی  شناسایی لوکوساهمیت  کمان و از طرفی آلاي رنگین هاي قزل کننده صفات کمی نمونه ژنی کنترل

توان  کمان را می گینآلاي رن ماهی قزلهاي  صفت مزبور در خانواده هاي صفات کمی مرتبط با مرتبط با رشد، لوکوس
  .هاي آینده و یا مزارع پرورشی مختلف مورد استفاده قرار داد در برنامه
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  مقدمه
) Oncorhynchus mykissکمان ( آلاي رنگین قزل

  بوده  گونه غالب پرورشی ماهیان سردآبی در کشور
هاي بسیاري در جهت ارتقا سطح  و تاکنون تلاش

کیفی پرورش این گونه در کشور انجام شده است. از 
توان به  هاي تحقیقاتی مربوط به این گونه می فعالیت

، )2012(داویدسون،  اکولوژیکی مانندبرخی مطالعات 
 فیزیولوژي )،2011(تیلور،  شناسی تکاملی زیست

(نیکولاس  سلولی مولکولی )2015(سالم و همکاران، 
؛ لیو و 2015؛ پالتی و همکاران، 2003و همکاران، 

   بوده است. )2015همکاران، 
 پروري پیشرفت هاي مولکولی در آبزي روشامروزه 

به درك ژنتیک صفات  ها آوري و این فن زیادي داشته
اقتصادي و تشریح تنوع ژنوتیپی و فنوتیپی بسیار 

. )2010کاران، (رینگ و هم کمک نموده است
 1انتخاب به کمک نشانگر مانندهاي ژنومی  روش

)MAS ( انتخاب کل ژنوم 2ژنومیو انتخاب) )GS(( ،
تواند دسترسی به نشانگرهاي مولکولی زیادي را  می

هاي صفات  تري براي شناسایی لوکوس با هزینه ارزان
(بارا  دست دهد هدر یک گونه خاص ب )QTL( 3کمی

؛ 2018گ و همکاران، ؛ فن2018و همکاران، 
 QTLجایگاهاي  .)2018پالاکاستاس و همکاران، 

  ها موجب  هستند که تنوع آندر ژنوم هایی  مکان
ها انتخاب به کمک  آنبهگزینی براي  وبروز صفات 

مزیت  .)2009(سونسون،  شود نامیده می 4نشانگر
 انتخاب به کمک نشانگر در مقایسه با بهگزینی سنتی

و یا در پذیري یک صفت پایین  ثتکه ورا زمانی است
 گیري نباشد نظر قابل اندازهماهیان انتخابی صفت مورد

  .)2019؛ نتو و همکاران، 2018(گائو و همکاران، 
ی کم ژنتیک در زمینهتاکنون مطالعات مختلفی 

انجام پذیرفته است.  در کشور کمان رنگینآلاي  قزل
                                                
1- Marker assisted selection 
2- Genome-wide selection 
3- Quantitative trait loci 
4- Marker-Assisted Selection 

ن ژ) توالی 2016ري و همکاران (نظ عنوان مثال به
کمان بررسی و ارتباط بین  آلاي رنگین قزل میوستاتین
با این ژن  )SNPs( نوکلئوتیدي هاي تک چندشکلی

یابی و  روش توالیصفات کمی رشد با استفاده از 
PCR-SSCP  مورد آنالیز قرار داد. در مطالعه فوق

 و g.660T>Cنوکلئوتیدي ( تعداد دو جهش تک
g.1904C>A(  ژن میوستاتین 2و  1در نواحی اینترون 

شناسایی و  PCR-SSCPروش با استفاده از 
صفات کمی رشد  هاپلوتیپ وآنالیزهاي پیوستگی 

 در نقطه CCو  TCهاي  نشان دادند بین ژنوتیپ
g.1904C>A داري با طول و وزن در  ارتباط معنی

  ماهیان وجود دارد. روزگی بچه 150و  90زمان 
ر ژنوم و هاي پراکنده شده دبا دنبال کردن نشانگر

ها با تنوع صفت کمی در جمعیت  یافتن هماهنگی آن
هاي متعدد درگیر در  QTLتوان به  مورد بررسی می

(مقدم و همکاران،  نظر دست یافت کنترل صفت مورد
 آلاي قزل ماهی ).2018؛ چن و همکاران، 2007
 زیادي بسیار کمی و کیفی صفات داراي کمان رنگین
غربی و همکاران،  ؛2005(آندو و همکاران،  است

 اصلاح مورد تواند می بالقوه ها آن یک از هر که )2006
متفاوت  اقتصادي اهمیت به توجه با اما گیرد، قرار نژاد

 نژاد اصلاح هاي روش بودن طولانی نیز و صفات
 باید وارد صفات از معدودي تعداد فقط کلاسیک،

 آلاي قزل ماهی نژاد اصلاح و ژنتیک ملی برنامه
 اهداف این حاضر پژوهشکه در  شوند مانک رنگین

اي ه شامل ارزیابی سطوح توزیع تنوع ژنتیکی لوکوس
 آلاي قزلصفت کمی مرتبط با صفت رشد در 

  . باشند کمان پرورشی می رنگین
  

  ها مواد و روش
نمونه از مولدین ماهی  30تعداد در این بررسی 

به مرکز  تحت شرایط استاندارد کمان آلاي رنگین قزل
قیقات ماهیان سردآبی شهید مطهري یاسوج منتقل تح
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در  شده از نظر سنی تقریباً شدند. مولدین انتخاب
چنین  همشرایط یکسان و فاقد علائم بیماري بودند. 

صورت مرتب و  هدر دوره نگهداري مولدین بغذادهی 
، شرکت فرادانه) BFTبا استفاده از غذاهاي تجاري (

نه دو بار انجام براساس دستورالعمل موجود روزا
لف از تخهاي م شد. با استفاده از تلاقی محاسبه می

صورت  هدست آمدند که ب هبهاي تنی  مولدین، خانواده
شدند. بر اساس طرح فاکتوریل  جداگانه مدیریت می

هایی که رسیدگی جنسی مناسبی پس  مولدین نر و ماده
 .از معاینه داشتند، براي عملیات تکثیر انتخاب شدند

مدت شش ماه تحت  ماهیان حاصل به دامه بچهدر ا
پارامترهاي مختلف . شده پرورش یافتند شرایط کنترل

منظور به  دما و ورودي آب کنترل و به مانندپرورشی 
-حداقل رساندن تنوع محیطی و اثرات متقابل ژنوتیپ

هاي مختلف در یک  محیط، شرایط یکسانی براي گروه
با استفاده از  دوره پرورشی فراهم گردید. غذادهی

صورت روزانه صورت  هغذاهاي مرغوب تجاري و ب
ماهیان صفات کمی  گرفت. در طول دوره پرورش بچه

ماهیان در  بچه )TLطول کل ( و) BW(وزن بدن 
 گیري شدند. روز اندازه 180و  120، 30فواصل 

هاي  ماهیان براي فعالیت از انتهاي باله بچه برداري نمونه

به آزمایشگاه ژنتیک فت و سپس پذیرمولکولی انجام 
  مرکز انتقال یافتند. 

براي استخراج : PCRو مراحل  DNAاستخراج 
DNA از روش فنل کمان آلاي رنگین قزل انماهی-

 .)2016(نظري و همکاران،  دیاستفاده گرد کلروفرم 
 DNAشدن کیفیت و کمیت   منظور مشخص به

هاي اسپکتروفتومتري و  از روش هشد استخراج
 روش اسپکتروفتومتريدر  رفورز استفاده گردید.الکت

پس از  استخراج شده، DNAبراي تعیین کمیت 
میکرولیتر  20کردن اسپکتروفتومتر با آب مقطر،  کالیبره

 300وسیله آب مقطر به حجم  هب ژنومی DNAاز 
هاي  میکرولیتر رسانده شد، مقدار جذب نوري نمونه

DNA  نسبت نانومتر و  280و  260در طول موج
A260/280 گیري و ثبت  وسیله دستگاه اندازه هب

مرتبط با صفت کمی رشد آغازگر جفت  چهارگردید. 
دست آمده  هب ،باز 18-24طول ه ب کمان آلاي رنگین قزل

و سپس انتخاب  آزاد ماهیانژنومی  DNAترادف  از
سفارش  ساختبراي  MWG-Biotechبه شرکت 

ی و همکاران، ؛ پالت1998(کندري و بنتزن،  داده شد
 برايمشخصات پرایمرهاي مورد استفاده ). 2002
  آمده است. 1در جدول کمان  آلاي رنگین قزلماهی 

  
  . کمان ي رنگینآلا قزل در ماهی شده بررسی QTL هاي جایگاه و دماي اتصال خصوصیات -1 جدول

  آغازگرتوالی  جایگاه
  دماي اتصال

 گراد) (درجه سانتی

OMM1046 F-TCC AGC CAG ACA CAC 
R-TCC TTT TCT TCC CTT TCT TTC C 

57  

OMM1307 F-GAA CTT TGA CTC CTC ATT GTG AG 
R- CGG AGT CCG TAT CCT TCC C 

58 

OMM1019 F-ATT CGT GCG TGT GTA CGT 
R-CTA TTG GGG GTT GTG TTC TCA 54 

OMM1050 F- ACC CTA GTC ATT CAG TCA GG 
R- GAT CAC TGT GAT AGA CAT CG 

56 
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نانوگرم  100و تکثیر ژن هدف،  PCRبراي انجام 
DNA  ،10میکرولیتر از پرایمرها ( 1استخراجی 

 10( dNTPمیکرولیتر  5/0علاوه  هپیکومول) ب
 Taq polymeraseمیکرولیتر  3/0مولار)،  میلی

)u/μ5 ،(5/2  میکرولیتر بافرPCR )X10 ،(9/0 
 2/0در یک ویال مولار)  میلی MgCl2 )50میکرولیتر 

که در نهایت حجم آن با آب مقطر به  لیتري آماده، میلی
چند ثانیه ها پس از  لوله، شد میکرولیتر رسانده 25

  . گرفتند وژ در ترموسایکلر قرار یسانتریف
استاندارد که  PCRابتدا  PCRبراي بهینه کردن 

شامل مراحل زیر است را انجام داده و سپس با توجه 
ییر شرایط گردید. در اقدام به تغ PCRبه محصولات 

مرحله اول با دادن دامنه حرارتی، بهترین دماي اتصال 
دست آمد و در  هر کدام از آغازگرها به رشته الگو به

مرحله بعد جهت تظاهر خوب باندها و حذف 
ژنومی،  MgCl2 ،DNAشکستگی (اسمیر) غلظت 

  شرایط سازي گردید.  بهینه dNTPsآغازگر و 
   94شامل  QTLگاه جای چرخه دمایی براي هر

ثانیه، درجه حرارت اتصال  60گراد براي  درجه سانتی
درجه  72ثانیه و  30مدت  به گراد) درجه سانتی 58-54(

درجه  72ثانیه، با یک بسط نهایی  45گراد براي  سانتی
به روش الکتروفورز  PCRمحصول . دقیقه بود 5 براي

گرفت  مورد ارزیابی قراردرصد  8آمید  اکریل ژل پلیبا 
ر نشانگبا مقایسه با  PCRو اندازه قطعات حاصل از 

DNA )pBR322 DNA/AluI Marker, 20, ،
MBI Fermentas( دست آمد.  هب  

 QTLآنالیزهاي مولکولی نشانگرهاي : آنالیز آماري
)، محاسبه LDنشانگر (آماره  -پیوستگی صفت مانند
ع اللی هر ترین اثرات هر لوکوس، میانگین تنو بیش

افزارهاي آماري  به کمک نرمدر هر گروه تکثیر صفت 
GDA 1.1 ،MapChart 2.1 ،QT-Analysis-

ANOVA  وGridQTL ووریپس  صورت پذیرفت)
 -دل هارديفراوانی اللی و ژنوتیپی و تعا .)2002

واینبرگ و هتروزیگوسیتی مشاهده شده و مورد انتظار 
(یه و  محاسبه شد genepop32افزار  به کمک نرم

ها و صفت  ارتباط بین ژنوتیپآنالیز  .)1999ن، همکارا
کمک  بهGLM 1 رشد با استفاده از مدل خطی

جهت شناسایی . انجام شد SPSS 21.0افزار  نرم
و  5/0تر از  فنوتیپ صفت با انحراف معیار کوچک

هاي صفت کمی  انحراف از توزیع نرمال، آنالیز داده
 SOLAR ماهیان با استفاده از برنامه وزن و طول بچه

) 1996؛ نات و همکاران، 1998(الماسی و بلانگرو، 
 چنین تست ضریب تصحیح بونفرونی هم انجام گرفت.

براي کاستن از خطاي نوع اول  )>01/0α(در سطح 
(والجو و  بر اساس روش ها انجام شد. در همه نمونه

تر  آن بیش Fی که ضریب یها QTL )2017همکاران، 
عنوان  ) بود به=05/0P(ها  کل کروموزوم Fاز ضریب 

QTL شدند. ثر معرفی میؤم هاي  
  

  نتایج
بر روي ژل  DNAبررسی شدت وضوح باندهاي 

آگارز (یک درصد) و مشاهده شدت باندهاي تولید 
ماهی  استخراج شده از باله  DNAشده نشان داد که 

از کیفیت مناسبی براي استفاده  کمان آلاي رنگین قزل
باشند. باندهاي  ر میبرخوردا PCR ها در آزمایش

DNA  بسیار شفاف و فاقد آلودگی پروتئینی، فنلی و
   ).1 (شکل بود RNAیا 

                                                
1- General Linear Model 
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 درصد.  8/0 ژل آگارز روي کلروفورم بر -شده به روش فنل استخراج DNA از اي نمونه -1 شکل

 
 هاي دست آمده از جایگاه هالگوهاي باندي بنتایج 

QTL ها بین دباناي نشان داد که محدوده اندازه  
در بررسی و مطالعات  جفت باز بوده است. 341-118

یک گونه از معیارهاي  هاي خانوادهدرون  یتنوع ژن
و مورد  )HO( چون هتروزیگوسیتی مشاهده شده هم

و در هر لوکوس استفاده خانواده براي هر  )HE( انتظار
 هاي ) در جایگاهHoشده ( هتروزیگوسیتی مشاهدهشود.  می

QTL  مربوط به جایگاه  )4خانواده ( 354/0بین

OMM5140  مربوط به جایگاه )3خانواده ( 699/0تا 
OMM5140 ) بود. هتروزیگوسیتی مورد انتظارHe (
 مربوط به جایگاه )1خانواده ( 568/0نیز گانه بین 
OMM1268  مربوط به جایگاه  )3خانواده ( 836/0تا
OMM5140 .تنوع درون جمعیتی یا تنوع ژنی  بود

و  )HO(ورت هتروزیگوسیتی مشاهده شده ص هب
در هر لوکوس و  )HE( هتروزیگوسیتی مورد انتظار

   نشان داده شده است. 2در جدول خانواده براي هر 
  

    

  . کمان آلاي رنگین قزل 9هاي مرتبط با رشد در گروه لینکاژ  جایگاه ژنی لوکوس -2شکل 
  

 واینبرگ در تمامی -منظور بررسی تعادل هاردي به
هاي مختلف از آزمون  مزارع مورد بررسی و لوکوس

 -استفاده شد. در بررسی تعادل هاردي χ2مربع کاي یا 
هاي مورد بررسی  تر جایگاه واینبرگ مزارع در بیش
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واینبرگ را نشان داده و  –انحراف از تعادل هاردي
هاي  تعداد آلل 3خارج از تعادل بودند. در جدول 

و مقدار هتروزایگوسیتی مشاهده شده و قابل انتظار 

هاي  و جایگاهها  خانوادهانتظار در  شده و قابل مشاهده
  .مختلف آمده است

 
  . هاي صفت کمی رشد وزن و طول بدن کمان با شاخص آلاي رنگین قزل در QTLهاي  داري جایگاه سطح معنی -2جدول 

  خانواده
  روزگی 30وزن 

)mg(  
روزگی  30طول 
)mm(  

روزگی  120وزن 
)g(  

روزگی  120ل طو
)cm(  

روزگی  180وزن 
)g(  

روزگی  180طول 
)cm(  

  2/10 ± 31/0  62/13 ± 35/0  4/48 ± 25/0  22/3 ± 22/0  4/34 ± 42/0  8/566 ± 37/14  1خانواده 
  2/10 ± 54/0  82/12 ± 66/0  2/47 ± 36/0  35/3 ± 18/0  3/35 ± 38/0  2/554 ± 08/22  2 خانواده
  1/11 ± 42/0  75/13 ± 35/0*  2/47 ± 12/0  65/3 ± 19/0  5/37 ± 19/0  4/573 ± 11/20  3خانواده
  3/11 ± 48/0  78/14 ± 25/0*  2/53 ± 17/0  11/4 ± 46/0  1/39 ± 20/0  7/583 ± 09/18  4خانواده 

  21/3  68/3  59/3  41/3  72/3  65/3  1آستانه ضریب تصحیح بونفرونی
  F2  20/3  36/3  51/3  94/3  48/3  52/4ضریب 

  48/18  34/25  22/19  84/26  24/31  59/27 (PV)د واریانس صدر
  

  .هاي مختلف انتظار در مزارع و جایگاه شده و قابل همشاهد یانتظار و مقدار هتروزایگوسیت شده و قابل هاي مشاهده تعداد آلل -3جدول 
  NA  Ne Ho HE جایگاه خانواده

 1خانواده 

OMM1268 4  65/3  483/0  568/0  
OMM5140 5  71/2  428/0 612/0  
OMM1161 3 52/1 624/0  695/0  
OMM5037 4  30/3 384/0 572/0  

 611/0 486/0 52/2 4 میانگین

 2خانواده 

OMM1268 5  36/4  341/0 681/0  
OMM5140 6 25/4 496/0 634/0  
OMM1161 4  78/2 349/0  618/0  
OMM5037 6 46/6 681/0  759/0  

 687/0 376/0 86/3 25/5 میانگین

 3خانواده 

OMM1268 5 66/4  525/0 679/0  
OMM5140 4 65/5 699/0  836/0  
OMM1161 2  10/2 447/0 634/0  
OMM5037 4 29/3 528/0 736/0  

  749/0 586/0  87/3 75/3 میانگین

 4خانواده 

OMM1268 4 25/2  437/0 625/0 

OMM5140 3  45/1 354/0 766/0  
OMM1161 5 48/3 458/0 734/0  
OMM5037 6 44/4  357/0  613/0  

  684/0 401/0 90/2 25/5 میانگین

                                                
1- Bonferroni corrected threshold 
2- F-ratio 
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  گیري بحث و نتیجه
هاي صفت  بررسی حاضر به مطالعه تنوع جایگاه

) با استفاده از چهار جفت آغازگر QTLکمی (
آلاي  هاي مختلف قزل خانوادهنشان داد نتایج پرداخت. 

هاي صفت کمی  اللی در جایگاهاز تنوع  کمان رنگین
)QTL( برخوردارند و میزان هتروزیگوسیتی  یمناسب

که دامنه  طوري به بودهاین مطلب  بیانگربالا 
هاي  خانواده) بین HOهتروزیگوسیتی مشاهده شده (

 )3(خانواده  699/0تا  )4(خانواده  354/0مختلف بین 
هاي  جایگاه داري در چند اختلاف معنی هر بود متغیر

QTL نگردید. از  ها مشاهده مرتبط با رشد در خانواده
ها، اثرات  توان به اندازه نمونه دلایل این امر می

علت غالبیت اشاره  به QTLهاي  اپیستازي جایگاه
؛ والجو و همکاران، 2006(وانگ و همکاران،  نمود

رشی در موارد له در مورد ماهیان پروأ. این مس)2017
 تواند می از دلایل این تنوع بالا شود و بسیاري گفته می

در . باشدمرکز پرورشی  درنژادهاي مختلف  اختلاط
که کدام  گیري در مورد این تصمیممزارع پرورشی 

بر اساس حفظ حداکثر  دنژادها باید حفظ شوند، بای
(تمپلتون،  ژنی صورت گیرد ذخیرهتنوع ژنتیکی در 

هایی از تمامی نژادهاي یک  با حفظ نمونه ).2004
باشند،  یترین تفاوت ژنتیکی م گونه که داراي بیش

توان حداکثر تنوع ژنتیکی را حفظ نمود. این  می
ها  گردند که داراي آلل ها نژادهایی را شامل می نمونه

  باشند. فرد می به یا ترکیبات آللی منحصر
دست آمده در  هدرصد واریانس بهاي  نتایج داده

هاي  بالایی را در جایگاه تنوع اللی نسبتاً پژوهشاین 
QTL هاي  ماهیان در خانواده همرتبط با رشد بچ

 اختلاف ولی از نظر آماري مختلف نشان دادند
یابی  اگرچه دقت مکان. ي مشاهده نگردیددار معنی

QTL یافتن به  در برخی از مطالعات نسبتاً کم و دست
ها QTLکننده از روي مکان  هاي واقعی دخالت ژن

تنوع  پژوهشگرانبرخی مشکل گزارش شده است، 

هاي  جمعیترا در  QTLهاي  جایگاهبالایی از  اللی
(هایدل  گزارش نمودندکمان  آلاي رنگین قزلپرورشی 

عنوان  به ).2017؛ والجو و همکاران، 2008و همکاران، 
ساختار  بررسی منظور ) به1389قوتی و همکاران (مثال 

آلاي  و غربالگري جمعیت مولدین ماهی قزل
کمان کارگاه شهید باهنر کلاردشت بر اساس  رنگین

حضور یا عدم حضور نشانگرهاي ریزماهواره پیوسته 
مونه از مولدین را در ن 92با صفت وزن بدن تعداد 

 اي پلیمراز با استفاده از واکنش زنجیرهفصل تکثیر 
)PCR ( ر آغازگبر اساس سهOmyRGT14TUF، 

OmyRGT4TUF و OmyRGT1TUF  بررسیمورد 
قرار دادند. در مطالعه مزبور ارتباط حضور یا عدم 

درصد  25حضور این نشانگرها با صفت وزن بدن در 
 دار ثیر معنیأت بیانگراز افراد جمعیت با وزن بالا، 

)05/0P< (نشانگرOmyRGT4TUF   100و ارتباط 
با صفت وزن   OmyRGT14TUFنگردرصدي نشا

درصدي  100بدن در جنس ماده و نیز ارتباط 
 OmyRGT14TUF و OmyRGT1TUF نشانگرهاي

که با  با صفت وزن بدن در جنس نر نشان داده شد
 هاي خلاف جایگاه بر. نتایج بررسی حاضر همخوانی دارد

ثر بر ؤیا م کننده نظر کنترل هایی که به صفات کیفی، ژن
 اند هستند، بسیار به ندرت شناسایی شدهصفات کمی 

؛ گوتیرز و همکاران، 2003مارتینیوك و همکاران، (
هاي  پذیري صفات کمی از جایگاهثیرأاگرچه ت .)2014
ها واضح و آشکار است اما باید بیان  کننده آن کنترل

ثیر أت میزان زیادي تحت نمود که این دسته از صفات، به
حضور دارد، نیز قرار محیط زیستی که موجود در آن 

با بررسی ارتباط  )2014و همکاران (لاغري  دارند.
ماهیان کپور معمولی  با صفات کمی QTLهاي  جایگاه
مرتبط با وزن بدن را شناسایی  QTL 12تعداد 
با توجه به نتایج حاصل از بررسی  چنین هم نمودند.

ها  که در اغلب جایگاه بیان نمودتوان  حاضر می
دهند.  واینبرگ را نشان می -ادل هارديانحراف از تع
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توان به  واینبرگ را می -انحراف از تعادل هاردي
ها، تعداد کم  هاي خویشاندي در بین نمونه آمیزش
برداري از افراد  برداري (نمونه ها و خطاي نمونه نمونه

؛ 2005(زائو و همکاران،  خویشاند) نسبت داد
ه نبود ثبت و با توجه ب )2018رودرگوئز و همکاران، 

در آینده در  دتري را بای شجره ماهیان مطالعات بیش
در یک جامعه محدود  معمولاً دستور کار قرار داد.

افراد خویشاوند با هم آمیزش داشته و باعث از دست 
شود.  رفتن تنوع و کاهش سازگاري و شایستگی می

هاي  بر این باورند که جمعیت پژوهشگران تر بیش
هاي  ز نسبتاستفاده ا مانندوناگون پرورشی به دلایل گ

  جنسی نابرابر در تکثیر مصنوعی، بقاي متفاوت 
چنین  ها و هم نتاج حاصل از آمیزش درون خانواده

  آمیزش خویشاوندي کاهش تنوع ژنتیکی را 
؛ 2000(هانسن و همکاران،  دنبال خواهند داشت هب

؛ یوشیدا و همکاران، 2009هیوستون و همکاران، 
هاي  هر حال باید توجه داشت که جنبهدر  .)2018

  عنوان  ژنتیکی مدیریت ذخایر ماهیان مولد، باید به
 ل در مدیریت کارگاه گنجانده شودیک بخش مستق

  ).2001(پرز و همکاران، 
هاي مورد  خانوادهرسد  نظر می بهدر مجموع 

از نظر تنوع اللی و  استفاده در این بررسی تنوع مناسبی
ه است و بنابراین نماینده مناسبی داشتدرصد واریانس 

براي معرفی به یک برنامه اصلاح نژادي هستند. این 
عنوان ذخیره ژنتیک  د که بهاین قابلیت را دارجمعیت 

هاي آینده نیازمند استفاده  بررسیمناسب استفاده شود. 
 چنین و هم باشد ي میتر بیش  QTLهاي از لوکوس

مختلف قاط نپرورشی  مزارعهاي  نمونه ضروري است
هاي انتخاب به کمک نشانگرهاي  در برنامهکشور 

   مورد مطالعه قرار گیرند. مولکولی
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