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 چکيده
مولدین  نوع ژنتیک پیش ه اهمیت ارزیابی تنوع و ساختار ژنتیک جمعیت در مدیریت و انتخاب کارا ترین مولدین برای تکثیر، ت با توجه ب 

( با استفاده از هفت  3و    2،  1)  آذربایجان غربی مزارع منتخب استان  ( پرورشی  Oncorhynchus mykissکمان ) آلای رنگین ماهی قزل 
ژنومی با استفاده   DNAبرداری و  مولد هر مزرعه نمونه  عدد پیش    50منظور از  مطالعه قرار گرفت. بدین مورد    ماهوارهگر ریز از آغ جفت  

-و رنگ   % 6آمید  اکریل الکتروفورز عمودی ژل پلی از    و تعیین اندازه آنها  هامشاهده آلل استخراج گردید. برای    از روش استات آمونیوم 
نقر  نیترات  شد. آمیزی  استفاده  نرم محاسبات    ه  از  استفاده  با  صورت    Pop Geneو     Excel،INTAS GEL DOCافزارهای  مربوطه 

و   ( 3) ( در ماهیان مزرعه  46/0±12/0هتروزایگوسیتی مشاهده شده ) مقدار  و  (  7/ 71آلل واقعی )   تعداد بر اساس نتایج، بیشترین    پذیرفت. 
بیشترین   مشاهده شد.   ( 2) ( در ماهیان مزرعه 0/ 34± 08/0شده ) هتروزایگوسیتی مشاهده  مقدار ( و 5/ 29± 0/ 01آلل واقعی )  تعداد کمترین 

( 0/ 02( و کمترین میزان فاصله ژنتیک ) 2و    3( بین ماهیان مزارع ) 0/ 93( و کمترین میزان شباهت ژنتیک ) 07/0میزان فاصله ژنتیک ) 
( بین ماهیان مزارع 077/0ر تمایز ژنتیک ) حاسبه شد. بیشترین مقدا ( م 1و  2( بین ماهیان مزارع )0/ 98و بیشترین میزان شباهت ژنتیک )

  دهنده ی وجود نشان نتایج آنالیز واریانس مولکولی  دست آمد.  ( به1و    2( بین ماهیان مزارع ) 0/ 034  ( و کمترین مقدار آن )1و    3) 
ن داد که تمایز ژنتیک  نشا   FSTاز آزمون  حاصل    نتایج   (. >001/0p)   بود   ماهیان مزارع مورد مطالعه بین  دار  معنی اختلاف تنوع ژنتیک  

های مختلف در های پرورشی موجود در این مطالعه در سطح متوسطی قرار داشت که بیانگر جابجایی مولدین بین جمعیت بین جمعیت 
مزارع مورد مطالعه تکثیر مشخص در بین    ژنی مشابه در یک دوره   نزدیک یا استفاده از یک جمعیت مرجع و مولدین با ذخیره   گذشته 

های جاری  گزینی و سیاست ها با یکدیگر و عواملی چون به کند که احتمالًا اختلاط بالای جمعیت های این مطالعه بیان می اشد. یافته ب ی م 
رورشی و  تواند در راستای مدیریت ذخایر پ ها شده است. نتایج این مطالعه می هر مزرعه منجر به کاهش تنوع ژنتیک و تمایز بین جمعیت 

 مهم تجاری مورد استفاده قرار گیرد.  نژادی این گونه ح های اصلا برنامه 
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 مقدمه 
قزل ایران  سردآبی  ماهیان  پرورشی  اصلی  آلای گونه 

  به افزایش است. سالیانه رو  ه تولید آن  کمان است کرنگین
جهانی   پرورش  و  در    آنتولید  شیرین  و  داخلی  آبهای  در 

بوده  854/664  ،2018سال   از آن    تن  ایران   26که سهم 
آلای قزل  کنندهدرصد است. در واقع ایران بزرگترین تولید

داخلی آبهای  بین    ، پرورشی  -  تولید  دیگر کشور    77در 
استکننده   جهان  به (.  FAO, 2018) در  محصول   این 

سهولت پرورش و دو دیدگاه امنیت غذایی جامعه و    دلیل
م  ،اقتصادی اهمیت   پرورش صنعت پایداری .باشد دارای 

 بهبود گرو  در مدت  بلند در کمانرنگین آلایقزل ماهی

 ذخایر اصلاح پرورش از یک سو و تأمین محیطی شرایط

کاهش تنوع  . دوب خواهد دیگر سوی از گونه این شده نژاد
بار است و بر میزان برداشت ها زیان  ای جمعیتژنتیک بر

می  تأثیرگذار  همکاران،   باشدآنها  و  (.  1387)لالویی 
یک گونه یا جمعیت را   ءتنوع ژنتیک، قابلیت بقا همچنین  

از طریق ایجاد توانایی سازگاری با تغییرات محیطی فراهم  
بقا برای  و  ض آن    مدتطولانی  ءکرده  اگونه  ست روری 

(Bataillon et al., 1996 در ژنتیک  تنوع  مدیریت   .)
ژنتیک و تفکیک ذخایر   ارزیابی ساختار  نیازمند  موجودات 

 (. Pujolar et al., 2009گونه مورد نظر است )
فن بر  آوریامروزه  متکی  و   PCRهای  بررسی  جهت 

-کار میهای مختلف بهها و جمعیتشناسایی ژنوتیپ گونه
 ,.Ovenden and White, 1990; Rexroad et al)  روند

ریزماهواره2005 نشانگرهای  (.  مهمترین  جمله  از  ها 
به که  هستند  گستردهمولکولی  موجودات طور  ژنوم  در  ای 

شده پراکنده  )زنده  این Chistiakov et al., 2006اند   .)
شامل    وای  هسته  DNAهای  جایگاهنشانگرها یک گروه از  

فت باز  ج  2-6و از    هستندسر هم  تکراری پشت    هایتوالی
ها به دلیل داشتن سطوح بالای  ریزماهواره.  اندتشکیل شده

روشچندشکلی و  کوچک  نسبتاً  اندازه  تشخیصی  ،  های 
های برای مطالعه ژنتیک جمعیت  ای  طور گستردهسریع به

(، تشخیص ذخایر Gerlach et al., 2001نزدیک به هم )
بازسازی   مولدین،  انتخاب  خویشاوندی  نقشهژنتیک،  های 

-کار می های تولیدمثلی و اصلاح نژادی بهاکم در برنامهمتر
 (.  Chistiakov et al., 2006روند )

متعددیمطالع مولکولی  ماهی    زمینهدر    ات  ژنتیک  تنوع 
رنگینآلاقزل انجام    کمانی  کشور  -حسن  است.شده  در 

( تکنیک  1378ساجدی  از  استفاده  با   )PCR-RFLP    و
تنوعآنزیم    12 هاپلوتیپی    ینوکلئوتید  برشگر،  و 

آلای مناطق کلاردشت  های مربوط به مولدین قزلجمعیت 
اختلاف   حاصل  نتایج  و  داد  قرار  بررسی  مورد  را  کرج  و 

ندادند.  معنی نشان  را  )داری  همکاران  و  و    1391علیپور 
ژنتیک  1392 ساختار  ارزیابی  به  جداگانه  مطالعه  دو  در   )

کمان   قزل رنگین  اسپانیایی  آلای  آمرپرورشی  و  و  یکایی 
قزل  مقایسه جمعیت  ژنتیک  رنگینتنوع  کمان  آلای 

و   پرداختند  فرانسه  از  وارداتی  و  لرستان  استان  پرورشی 
مناسبی در جمعیت ژنتیک نسبتاً  ها گزارش نمودند.  تنوع 

( همکاران  و  مطالعه1392محمودی  در  به  (  مشابه  ای 
قزل ژنتیک  تفاوت  پرورش  بررسی  ایآلای  در  و یافته  ران 

ریزماهوارهواردا از  استفاده  با  فرانسه  از  و  تی  پرداختند  ها 
معنی ژنتیک  جمعیت  تمایز  و  ایرانی  ذخیره  بین  را  داری 

ارزش   به  توجه  با  نمودند.  گزارش  فرانسه  از  وارداتی 
قزل بالای  رنگین اقتصادی  آبزیآلای  صنعت  در  -کمان 

جمعیت وجود  و  ایران  پرپروری  مختلف  ورشی،  های 
منظور یزان تنوع ژنتیک هر جمعیت بهآگاهی از مضرورت  

گزینی و  های تکثیر، پرورش، بهبرداری از آنها در برنامهبهره
می محسوس  نژاد  به  اصلاح  مطالعه  این  لذا  منظور باشد. 
پیش ژنتیک  تنوع  قزلبررسی  ماهی  رنگینمولدین  -آلای 

غر آذربایجان  استان  منتخب  مزارع  پرورشی  با  کمان  بی 
 یزماهواره انجام شد.  استفاده از روش ر

 
 مواد و روش کار 

قزل ماهی  پرورش  به وسعت  توجه  رنگینبا  کمان در آلای 
محدودیت نیز  و  موجود،  کشور  استان   3های  در  مزرعه 
منظور حفظ حقوق صاحبان آنها در  آذربایجان غربی که به

أیید  شوند پس از تنامیده می  3و    2،  1این مطالعه، مزرعه  
کسازمان   بین  دامپزشکی  از  ایران  شیلات  سازمان  و  شور 

به   استان  این  مزارع  ژنتیک  سایر  تنوع  مطالعه  منظور 
قزلپیش رنگینمولدین  آنجا  آلای  از  شدند.  انتخاب  کمان 

-که هر یک از این مزارع طی سالهای مختلف تخم چشم
  زده را از سایر کشورها وارد نمودند. ذخایر ماهیان هر کدام 
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ثبت دقیق اطلاعات مرتبط با اختلاط  دلیل عدم    از آنها به
تلقی می میزانآنها یک گله  بافت  3-5  شوند.  از   نرم   گرم 

دمی   باله  پیش    50انتهای  از  علامتگذاری    مولدین عدد 
  5های  تیوبمیکروهر مزرعه پرورشی جداسازی و در  شده  
اتانول  میلی الکل  حاوی  )  96°لیتری   et Barberتثبیت 

al., 2000  انجام برای  و  به   های آزمایش (  مولکولی 
سردآبی ماهیان  تحقیقات  مرکز  ژنتیک    -کشور  آزمایشگاه 

ژنومی با استفاده از    DNAاستخراج    گردید.تنکابن منتقل  
( آمونیوم  استات  ، (McQuown et al., 2000روش 

کیفیت   شدهDNAارزیابی  استخراج  از    های  استفاده  با 
آگافقی  الکتروفورز   دقو    % 1ارز  ژل  کمیت  یق تعیین 

DNAاز استفاده  با  شده  استخراج  دستگاه    های 
موج  UV/VISاسپکتروفتومتر   طول  در  های  )پیکودراپ( 

شد نانومتر    280و    260 از    انجام  ریز  7و  آغازگر  -جفت 
که دارای فراوانی آللی بیشتری در مطالعات پیشین ماهواره 

 Palti)ه بودند  خوبی نشان دادها را بهبودند و تنوع جمعیت

et al., 2002)  جمعیت ژنتیک  تنوع  بررسی  های برای 
 (.1مورد مطالعه استفاده شد )جدول  

ها، دمای اتصال و کد دستیابی آغازگرها  ها، توالیجایگاه :1جدول   
Table 1: Locations, sequences, annealing temperature and access code of primers 

در کد دستیابی  دمای اتصال  توالی جایگاه ردیف  GenBank 

1 
OMM1304 

ATAGATGTAAAGACAGAGCGAGAC 54 G73544 
GCAGAGAGGAAATCGGTGA 

2 OMM1305 AATTGGCACCCTCTCGTCTG 58 G73545 
AAACAGGGAGTGTGGCACAAA 

3 OMM1308 GCTCTGGTTCAAGTTGGTTTG 54 G73548 
CATTCGGTCATAGCCTACA 

4 OMM1311 CCCAGTGCCACTCAAGTTCA 54 G73551 
GTGCAGAGAAAGCCACGATTA 

5 OMM1316 TTCGGAGGGAGACAGTTGTCA 58 G73555 
CACCCCAGAGGAAATTAGAC 

6 OMM1318 TGATCCACTCATCCAACCACC 58 G73557 
GAACGCAGCTCGCACAATA 

7 OMM1322 GCGCTCCTTTCATCTCTGATACAG 58 G73560 
GGTGAATACTTTCGCAAGCC 

 

وا انجام  زنجیرهجهت  پلیمراز،کنش    75/0مقدار    ای 
 DNA  میکرولیتر2MgCl  (mM  5/1 )،  4/0میکرولیتر  

(، nM 2/1)  آغازگر  یک میکرولیتر از هر  ،(ng 100)  ژنومی
تک  25/0 آنزیم  )  DNAمیکرولیتر  بافر  u  1پلیمراز   ،)

PCR  (10X )  میکرولیتر25/0  و  dNTPs  (mM  1/0  با  )
باضافه نمودن   نها  به  1ار تقطیر آب مقطر دو    25ی  یحجم 

چرخه دمایی برای هر جایگاه ژنی  ند. شد  میکرولیتر رسانده
گراد  درجه سانتی  94اولیه در دمای    2سازی واسرشتهشامل  

واسرشته  دمای  )یک چرخه(،  در  سانتی  94سازی  -درجه 
( دمایی    30گراد  دامنه  در  الحاق  درجه   48-58چرخه(، 

 
1- DDW 
2 - Denaturation 

د  و   چرخه(  30)  گرادسانتی در  جه در  72مای  بسط 
مدت  سانتی به  بود.  1)دقیقه    5گراد  محصولات   چرخه( 
PCR  وب آتیهالکتروفورز  سیله  ه  -عمودی )ساخت شرکت 

و   ایرانیان(  پلیطب  و  ،  درصد 6  آمیداکریلژل  ارزیابی 
باندهای   شدن  نمایان  روش   DNAجهت  از  استفاده  با 

 (. Bassam et al., 1991آمیزی شدند )نیترات نقره رنگ
ن از    اهدهمشبرای  هایت  در  ژل باندها  مستندساز  دستگاه 

شرکت    Gel Stick touch)مدل   آمریکا(    Intasساخت 
ژل  گردید.  استفاده   تصاویر  شدن  ذخیره  و  ثبت  از  پس 

آمید توسط دستگاه مستندساز ژل، وزن مولکولی اکریلپلی
محصول   آللPCRباندهای  اندازه  و  تعداد  محاسبه  و  ،  ها 

انواع آنها از نرمژنوتیپ  و نیز تعیین  تعیین  با استفاده  -ها 
انجام   INTAS GEL DOC Ver. 0.2.14.0افزار  
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منزله   به  باند  یک  وجود  ژنوتیپ  هر  در  و  پذیرفت 
هموزایگوسیتی و مشاهده دو باند به منزله هتروزایگوسیتی 

گردید دادهمنظور  ورود  برای  از  .  باندها  کردن  ردیف  و  ها 
افزار   امتیExcelنرم  جهت  باند،  ،  DNAی  هاازدهی 

و درصد    چندشکلیهای محاسبه تعداد باندها، تعداد جایگاه
برای هر جایگاه،  (  EN)  و مؤثر(  AN)  آنها، تعداد آلل واقعی 

از    (EH)  و مورد انتظار  (OH)   هتروزایگوسیتی مشاهده شده
برای   Pop Gene  (Yeh et al., 1999)افزار  نرم و 

مقادیر آنالیز STF محاسبه  اساس  مول  بر  کولی،  واریانس 
 ;Nei, 1972ماتریس شباهت و فاصله ژنتیک بر اساس )

هاردیو    (1978 گله-تعادل  تمامی  در  و  واینبرگ  ها 
از  جایگاه  مطالعه  مورد  )  آزمونهای  کای  -نرم  (2χمربع 

GeneAlex    (Peakall and Smouse, 2005  )افزار

 گردید. استفاده  

 
 نتایج 
شده  جفتهفت   استفاده  اپس    آغازگر  واکاز  نش  نجام 
چندازنجیره باندهای  پلیمراز  نمودند   ی  تولید    شکلی 

).  (2)جدول   شده  مشاهده  آلل  تعداد  در  13بیشترین   )
باندی    OMM1308جایگاه   محدوده  و   227-317با 

با محدوده    OMM1304( در جایگاه  6کمترین تعداد آن ) 

( درجه 210-230باندی  بهترین  همچنین  شد.  مشاهده   )
برای   آغاحرارت  بین  پهلوگیری  درجه   48-57زگرها 

بودسانتی هاردی.  گراد  تعادل  بررسی  -H)  ینبرگاو  -در 

W  )جایگاه بودندهمه  تعادل  از  خارج  از    (.>001/0p)  ها 
( واقعی  آلل  تعداد  بیشترین  جایگاه،  جایگاه  12نظر  در   )

OMM1322  ( آن  تعداد  کمترین  جایگاه  1و  در   )
OMM1308    بیشترین از نظر مزرعه،  واو  آلل  قعی  تعداد 

مزرعه00/0±71/7) در  آن 3) (  تعداد  کمترین  و   )
(01/0±29/5( مزرعه  در  میانگین  2(  شد.  مشاهده   )

 ( شده  مشاهده  )OHهتروزایگوسیتی  انتظار  مورد  و   )EH  )
جایگاه نظر  در  از  که  داد  نشان  مطالعه  مورد  مزارع  و  ها 

شده   مشاهده  هتروزایگوسیتی  مقدار  بیشترین  جایگاه، 
جایگاه  78/0) در   )OMM1304    آن مقدار  کمترین  و 
و از نظر مزرعه، بیشترین   OMM1308( در جایگاه  27/0)

( شده  مشاهده  هتروزایگوسیتی  در  46/0± 12/0مقدار   )
( )3مزرعه  شماره  مزرعه  در  آن  مقدار  کمترین  و   )2  )

( مشاهده شد. همچنین محاسبه ضریب افت  08/0±34/0)
م در  که  داد  نشان  )هتروزایگوسیتی  مقد2زرعه  ار  ( 

هتروزایگوسیتی  به  نسبت  شده  مشاهده  هتروزایگوسیتی 
 (. 3مورد انتظار کمتر بود )جدول 

 

کمان آلای رنگینهای چندشکلی ماهی قزلهای مشاهده شده در جایگاهمحدوده باندی، دمای اتصال و تعداد آلل :2جدول    

Table 2: Band range, annealing temperature and number of alleles observed in rainbow trout polymorphic sites 
 تعداد آلل مشاهده شده  ( c°دمای اتصال ) ( bpمحدوده باندی ) نام جایگاه ردیف 

1 OMM1304 230-210  55 6 

2 OMM1305 279-189  56 8 

3 OMM1308 317-227  50 13 

4 OMM1311 239-219  55 8 

5 OMM1316 376-232  52 11 

6 OMM1318 182-158  75  7 

7 OMM1322 230-162  48 12 
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  شکلیچندهای هتروزایگوسیتی مشاهده شده و مورد انتظار در جایگاه و مقدار انحراف معیار تعداد آلل واقعی و مؤثر ±میانگین :3جدول 

 و مزارع مورد مطالعه
Table 3: Mean standard deviation of the number of real and effective alleles and the amount of observed and expected 

heterozygosity in polymorphic sites and studied farms 
 کل  OMM1304 OMM1305 OMM1308 OMM1311 OMM1316 OMM1318 OMM1322 متغیر مزرعه

1 

NA 3 6 1 7 10 6 12 01/0±43/6  

NE 63/1  29/4  71/0  12/6  84/5  60/5  09/11  00/0±04/5  

HO 46/0  39/0  27/0  42/0  28/0  41/0  29/0  10/0±36/0  

HE 45/0  37/0  26/0  40/0  26/0  38/0  27/0  11/0±34/0  

          

2 

NA 2 4 1 6 9 5 10 01/0±29/5  

NE 76/1  78/1  68/0  27/3  19/8  49/4  14/6  01/0±76/3  

HO 44/0  38/0  27/0  39/0  25/0  40/0  29/0  08/0±34/0  

HE 48/0  39/0  27/0  40/0  27/0  38/0  30/0  09/0±35/0  

          

3 

NA 8 9 2 7 11 7 12 00/0±71/7  

NE 34/7  59/8  03/1  46/5  51/9  11/6  67/11  00/0±10/7  

HO 78/0  44/0  38/0  46/0  36/0  41/0  43/0  12/0±46/0  

HE 61/0  43/0  37/0  45/0  35/0  41/0  42/0  11/0±43/0  

 

ژنت فاصله  میزان  ) بیشترین  کمترین  07/0یک  و  میزان  ( 
( ژنتیک  )93/0شباهت  مزارع  ماهیان  بین  و  3و  1(   )

( ژنتیک  فاصله  میزان  میزان 02/0کمترین  بیشترین  و   )
( محاسبه 1و  2( بین ماهیان مزارع )98/0شباهت ژنتیک )

 (. 4شد )جدول 

 

آلای : میزان فاصله و شباهت ژنتیک ماهیان قزل4جدول 

کمان مزارع مورد مطالعهرنگین  

Table 4: The distance and genetic similarity of 

rainbow trout in the studied farms 

 3 2 1 مزرعه

1 0 98/0  93/0  

2 02/0  0 96/0  

3 07/0  04/0  0 

دهنده فاصله ژنتیک و اعداد بالای قطر  اعداد پایین قطر نشان

ند.باشدهنده شباهت ژنتیک می نشان  
Low diameter numbers indicate genetic distance and high 

diameter numbers indicate genetic similarity 

 
( ژنتیک  تمایز  مقدار  مزارع  077/0بیشترین  ماهیان  بین   )

( بین ماهیان مزارع 034/0( و کمترین مقدار آن )1و    3)

بین  ( و از نظر تمایز ژنتیک  5( محاسبه شد )جدول  1و    2)
 (. >001/0p)دار وجود داشت ها اختلاف معنیجمعیت

 
کمان  آلای رنگینمیزان تمایز ژنتیک ماهیان قزل :5جدول 

 مزارع مورد مطالعه 
Table 5: The degree of Genetic differentiation of 

rainbow trout in the studied farms 
 3 2 1 مزرعه

1 0   

2 034/0  0  

3 0/077* 041/0  0 

  از ضریب تصحیح بونفرونی در سطح آلفا )0/05( استفاده شد.
Bonferroni correction coefficient was used at alpha level 

(0.05). 

 

میزان  مولکولی  واریانس  آنالیز  از  حاصل  نتایج  اساس  بر 
، بین افراد داخل  1/82ها  تنوع ژنتیک داخل افراد جمعیت

دست آمد    درصد به   3/5ها  و بین جمعیت  6/12ها  جمعیت
دار  ها معنی( و اختلاف تنوع ژنتیک بین جمعیت6)جدول  

   (.>001/0p)بود 
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ها و داخل افراد ها، بین افراد داخل جمعیتمیزان تنوع ژنتیک بین جمعیت :6جدول   
Table 6: The extent of genetic diversity between populations, between individuals within populations, and within 

individuals 
 درصد  اجزای واریانس  جمع مجذورات  منبع تغییرات

ها بین جمعیت  999/96  145/0  3/5  

ها بین افراد داخل جمعیت  308/1279  743/0  6/12  

500/1028 داخل افراد  042/5  1/82  

 806/2404  929/5  100 

 
 بحث

جمع  ژنتیک  تنوع  بررسی  جهت  مطالعه  این  های تیدر 
کمان پرورشی از نشانگرهای  آلای رنگینمولدین قزلپیش  

بهریز که  شد  استفاده  مطالعات  ماهواره  در  گسترده  طور 
شده   استفاده  پرورشی  ماهیان  های  گونه  جمعیت  ژنتیک 

( بررسی  (.Liu et al., 2009است  ژنتیک،  در  تنوع  های 
از اهمیت بالایی برخوردار است دن وبزیرا بالا    ؛غنای آللی 

نشان آللی  جمعیت   ی   دهنده غنای  مؤثر  اندازه  بودن  بالا 
ارزیابی تنوع ژنتیک جمعیت  است از آن برای  -و استفاده 

که   بهبرای  هایی  های  انتخاب  برنامه  حفاظت  یا  گزینی 
مناسبشده ) اند،  است   ,Duong and Scribnerتر 

( معیاری جهت EN( و مؤثر )AN(. تعداد آلل واقعی ) 2018
 ,.Thai et al) باشند ها میچندشکلی جایگاه  اردقمتعیین 

ماهواره  جفت آغازگر ریز  7(. در این مطالعه نیز هر  2006
در استفاده  ژنتیک  مورد  تنوع  قزلپیش  ارزیابی  -مولدین 

رنگین غربی  آلای  آذربایجان  استان  منتخب  مزارع  کمان 
تولید   شکلی  چند  و باندهای  آلل    نمودند  تعداد  بیشترین 

در مزرعه    واقعی  شد.    3شماره  ماهیان  بودن  مشاهده  بالا 
( ژنتیک  تبادلات  Horreo et al., 2008ارتباطات  و   )

( آلل Jug et al., 2005ژنتیک  تعداد  های  ( سبب کاهش 
شود. در مقابل بالاتر بودن آلل اختصاصی و  اختصاصی می

تواند ناشی از پویایی ژنتیک باشد  می   چندشکلی تراز بالای  
(Hassanien et al., 2004آلل بیشتر  تعداد  بنابراین   .)-

پیش  در  اختصاصی  قزلهای  رنگینمولدین  کمان  آلای 
اندازه   3شماره  مزرعه   بودن  بالا  و  ژنتیک  پویایی  بیانگر 

جمعیت به  نسبت  آنها  جمعیت  است.مؤثر  دیگر   های 
همچنین پایین بودن تعداد آلل مشاهده شده در برخی از 

متأثرها، میجایگاه  مهاجرت  تواند  )جریان  از محدودیت  ها 

 ,.Knudsen et alهای خویشاوندی باشد )ژنی( و آمیزش

2002; Prodohl et al., 2019.) 
جایگاه از  بسیاری  ژنتیک  اختلافات  را  هتروزایگوسیتی  ها 

تنوع معمولمی دهد و  در یک جمعیت نشان   ترین معیار 
  ن(. در ایFei et al., 2007)  باشدمیژنی در یک جمعیت  

در ماهیان مزرعه   ،هتروزایگوسیتی  مقدارمطالعه بیشترین  
شد.    3شماره   افت  مشاهده  ضریب  محاسبه 

شماره    مزرعهکه در ماهیان    دهد میهتروزایگوسیتی نشان  
مقدار2 به    ،  نسبت  شده  مشاهده  هتروزایگوسیتی 

کاهش   بود.  کمتر  انتظار  مورد  هتروزایگوسیتی 
به   نسبت  شده  مشاهده  روزایگوسیتی تههتروزایگوسیتی 

پذیری ژنتیک    کاهش در تغییری  دهنده  نشانمورد انتظار  
مینمونه ژنتیک  تنگناهای  کاهش،  این  علت  و  است  -ها 

اثر شرایط زیست بر  احتمالاً  -محیطی و آمیزشباشند که 
و در نتیجه با گذشت زمان  آمده  وجود  های خویشاوندی به

ذخایر  در  هتروزایگوسیتی  کاهش  و  آلل  کاهش    موجب 
   (.Narum et al., 2004شوند )می

ژنتیک   ساختار  بررسی  رنگینقزلدر  پرورشی    کمانآلای 
آمریکایی  و  از    اسپانیایی  استفاده  ریزماهواره    4با  جایگاه 

تعداد   و  شده  مشاهده  هتروزایگوسیتی  متوسط کل  میزان 
به شده  مشاهده  های  آلل  کل  و    612/0ترتیب  متوسط 

گربه  25/11 اعلام  و  آمد  ژنتیک  اگرد  ی ددست  تنوع   ی چه 
قابل توجهی درون دو جمعیت اسپانیایی و آمریکایی وجود  

بود  دارد، یکدیگر  به  شبیه  بسیار  دو جمعیت  این  و    نداما 
دادند نشان  را  اندکی  ژنتیک  همکاران)   تمایز  و  ، علیپور 

مقایسه  (.1391 ارزیابی  دو  در  مولدین  ژنتیک  تنوع  ای 
قزل رنگینجمعیت  پرورآلای  و    یشکمان  لرستان  استان 

میزان جایگاه ریزماهواره،    4وارداتی از فرانسه با استفاده از  
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در  آلل  متوسط  تعداد  و  شده  مشاهده  هتروزایگوسیتی 
و در    75/10و    591/0ترتیب  آلای لرستان بهجمعیت قزل
گزارش   10و    566/0ترتیب  آلای فرانسوی بهجمعیت قزل

یگوسیتی اهتروز  نیمیانگ(.  1392،  علیپور و همکارانشد )
جمعیـت   دو  در  شده  مشاهده  و  انتظار  آلای قزلمورد 

ایران  رنگین در  شده  بومی  پرورشی  به کمان  فرانسوی  و 
نیز    53/0و    68/0ترتیب   تمایز  بود    61/0و    0/ 71و  و 

داری بین ذخیره ایرانی و جمعیت وارداتی از  ژنتیک معنی
)فرانسه   گردید  همکارانمشاهده  و  .  (1392  ،محمودی 

کمان  آلای رنگینقزل یگوسیتی مشاهده شدهاهتروز  مقدار
پرورشی   از هشتدر سه مزرعه  استفاده  با   جایگاه  کشور 

پور و  گرجیشد )گزارش    916/0تا    869/0ماهواره بین  ریز
ماهیان    .(1392،  نظری هتروزایگوسیتی  میزان  مقایسه 

با  قزل این مطالعه  پرورشی موجود در مزارع منتخب  آلای 
دهنده کاهش هتروزایگوسیتی تحقیقات مشابه، نشان  رسای

در  در برخی موارد و یا افزایش هموزایگوسیتی به خصوص  
تواند ناشی  است. کاهش هتروزایگوسیتی می  2و    1مزارع  

درون پدیده  جمعاز  جمعیتی،  تنگنای  نمونه آمیزی،  آوری 
از خویشاوندان و اندازه کوچک جمعیت باشد )محمودی و  

بی(.  1392همکاران،   و  اصولی  غیر  مولدین  آمیزش  برنامه 
می نیز  قبل  سالهای  کاهش  در  برای  دیگری  دلیل  تواند 

    ها در مزارع منتخب باشد. هتروزایگوسیتی و تعداد آلل
نمونه بین  ژنتیک  تمایز  با  میزان  مطالعه  مورد  مزارع  های 

های شاخص  مقدار   STF بررسی  بیشترین  گردید.  ارزیابی 
ژنتیک   )077/0)تمایز  مزارع  ماهیان  بین  و  1و    3(   )

( آن  مقدار  )034/0  کمترین  مزارع  ماهیان  بین  (  1و    2( 
آمد.به صفر    STFمقدار    دست  عدد  بین  و  مثبت  همیشه 

جمعیت و )وجود زیر  جمعیتی وجود ندارد( و یک)هیچ زیر
STF  ،05/-0مقادیر  .  ها( متغیر استجدایی کامل جمعیت

نشانبه  15/0  -25/0،  05/0  -15/0،  0 ی  ترتیب  دهنده 
است.   ژنتیک  تمایز  بالای  و  متوسط  پایین،  سطح 

(2019 et al.,Colihueque ).    فاکتورSTF  طور به
تعداد   یا  ژنی  جریان  میزان  با  مستقیم  غیر  یا  مستقیم 

ها ارتباط دارند. هر چه  ( میان جمعیتMNمهاجرت مؤثر )
بیانگ باشد  بیشتر  منطقه  دو  بین  ژنی  جریان  آن  ر  میزان 

ژنتیک  اختلاف  و  بیشتر  مناطق  بین  مهاجرت  که  است 

است ژنتیک Rousset, 2004)  کمتر  اختلاف  وجود   .)
جمعیت بین  و  گونهدرون  تأثیر های  تحت  مختلف،  های 

عوامل مختلفی چون تاریخچه مشترک، جدایی جغرافیایی،  
جریان ژنی حال و گذشته و همینطور فرآیندهای مختص  

ژن رانش  مانند  دارد جمعیت  قرار  انطباقی  انتخاب  و  تیک 
(Li et al., 2007; Dorak, 2014  .)  تأثیر  در این مطالعه

برهم جفتعوامل  والاند،  اثر  مانند  تعادل  گیری زننده 
نابرابر    هم غیر تکامل و غیرتصادفی نسبت  آنها،  جهتی 

یکسان   شانس  وجود  عدم  و  مصنوعی  تکثیر  در  جنسی 
و   تکثیر  در  نتاج  این جمعیت برای حضور همه  ها  پرورش 

است.   بوده  مؤثر  تمایز  کاهش  گزارشدر  سایر  و  در  ها 
تنوع درون  افزایش  نیز نرخ بالای جهش،  تحقیقات مشابه 

بالا بین جمعیت از جمله  جمعیتی و وجود جریان ژنی  ها 
 ها مطرح شده است.  دلایل مهم تمایز اندک بین جمعیت

قزل ماهی  روی  بر  پیشین  مطالعات  رندر  کمان  گینآلای 
  012/0دار معادل  پرورشی تمایز ژنتیک پایین و غیر معنی

)علیپور و همکاران،   017/0( و  1391)علیپور و همکاران،  
متوسط   1392 ژنتیک  تمایز  و   058/0(،  )محمودی 

( Silverstein et al., 2004)  089/0( و  1392همکاران،  
از  محاسبه گردید. میزان تمایز ژنتیک در اکثر موارد کمتر  

به جهش  از  ناشی  شکلی  چند  زیرا  شد  مشاهده  طور یک 
را کاهش می دهد. پایین بودن شاخص    STFمؤثری میزان  

STF    دهنده ی وجود جریان ژنی نشان  2و    1در بین مزارع
ماهیان   بین  متوسط  ژنتیک  تمایز  وجود  است.  توجه  قابل 

های بیشتر در توان به وجود تعداد آللرا می  3و    1مزارع  
داد.  جمعیت نسبت  مزارع  این  اولیه  های  منشأ  در  تفاوت 

جمعیت تخماین  ورود  چشمها،  مراکز  های  سایر  از  زده 
سال طی  آنها  از  مولدگیری  و  فروش  تکثیر  متمادی،  های 

زده در هر فصل تکثیر به سایر مزارع، بخشی از تخم چشم
درون میزان  بودن  بالا  و  نتاج  جمعیت  در  تنوع  -کاهش 

جمعیت   در  مزرعه    1مزرعه  آمیزی  جمعیت  به   3نسبت 
 توانند از دلایل عمده این اختلاف ژنتیک باشند. می

های مورد بررسی  در تمام جایگاه  های مورد مطالعهجمعیت
(  001/0و    01/0داری  داری )در سطوح معنیانحراف معنی

تعادل هاردی به-از  دادند.  نشان  را  طور کلی یک  واینبرگ 
به نمیعامل  توضیح   تواند تنهایی  را  تعادل  از  انحراف  علت 
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ای از عوامل فوق که بیشتر ناشی از تکثیر  دهد و مجموعه
می را  هستند  بهمصنوعی  از  توان  انحراف  دلایل  عنوان 

جمعیت در  دلیل تعادل  به  کرد.  مطرح  مطالعه  مورد  های 
های مورد مطالعه،  های تکثیر مصنوعی در گلهاعمال برنامه

میبه عامگزینی  هاردیتواند  تعادل  از  انحراف  اصلی  -ل 
 . ها  معرفی شودواینبرگ در این جمعیت

حاضر  مطالعه  در  مولکولی  واریانس  آنالیز  از  حاصل  نتایج 
ژنتیک   تنوع  میزان  بیشترین  که  داد  افراد  نشان  داخل 

های  این احتمال که تمایز بین گروه و  وجود داردجمعیتها  
اعمال کنترل و  مختلف پرورشی در اثر جابجایی و یا بدون  

های  مدیریت بر ذخایر مولدین پرورشی و همچنین سیاست
رفته  بین  از  یا  کاهش  پرورش  و  تکثیر  مزرعه  هر  جاری 

 یابد. باشد، شدت می
درون  در سطح  تنوع  چه  اگر  داد  نشان  مطالعه  این  نتایج 
جابجایی   احتمالاً  اما  بالاست،  جمعیت  هر  جمعیتی 

پیش بچهمولدین،  و  به  ماهیانمولدین  مزارع  خصوص  بین 
به2و    1مزارع   به  ،  منجر  تصادفی  غیر  تکثیر  و  گزینی 

آلل از  محدودی  تعداد  بین  گسترش  در  مشخص  های 
-از آنجا که سازگاری و بقای گونه  ها شده است و  جمعیت

ها هنگامی حفظ می شود که تغییرپذیری ژنتیک موجود 
ب پایین  به متوسط و  با توجه  و  نرود  از دست  آنها  ودن  در 

مطالعه مورد  مزارع  ماهیان  بین  ژنتیک  تمایز   ،میزان 
می  اختلاف    که  گرددپیشنهاد  افزایش  جهت  لازم  اقدام 

در مزارع مورد  ها در تولید نسل بعدی  ژنتیک بین جمعیت
پذیرد مطالعه   به  و    انجام  توجه  تمایز  با  میزان  بودن  بالا 
منظور حفظ و گردد بهمی  توصیه  3مزرعه  ماهیان  ژنتیک  

ماده  ا و  نر  ماهیان  از  ژنتیک  تنوع  )  رتقاء  مزرعه  این 
ماده  (  3شماره و  نر  ماهیان  با  لقاح    2و    1مزارع  برای 

به و  لقاح  استفاده  از  بالا  خویشاوندی  از  پرهیز  منظور 
در نهایت   ماهیان نر و ماده هر مزرعه با هم جلوگیری شود.

قزل ماهی  حاضر  حال  در  اینکه  به  توجه  رنگینبا  -آلای 
بهکما در  ن  کشور  سردآبی  پرورشی  گونه  مهمترین  عنوان 

به مدیریتی  های  سیاست  است  لازم  است،  تکثیر    حال 
-منظور انتخاب تعداد مولدین مناسب و طراحی آمیزش به

از  ناشی  مزارع  در  موجود  ژنتیک  تنوع  افزایش  منظور 
   آمیزش خویشاوندی و رانش ژنتیک اجرا گردد.  
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Abstract 

Considering the importance of evaluating genetic diversity and population structure in managing and 

selecting the most efficient breeders for reproduction, genetic diversity of rainbow trout 

(Oncorhynchus mykiss) pre-breeders in selected farms of West Azerbaijan province (farms 1, 2 and 3) 

was studied using seven pairs of microsatellite primers. For this purpose, 50 pre-breeders of each field 

were sampled and genomic DNA was extracted using ammonium acetate method. To observe the 

alleles and determine their size  were used vertical electrophoresis of 6% polyacrylamide gel and silver 

nitrate staining. Relevant calculations were performed using Excel, INTAS GEL DOC and PopGene 

software. Based on the results, the highest number of real alleles (7.71) and the amount of observed 

heterozygosity (0.46±0.12) was observed in farm fish of No. 3 and the lowest number of real alleles 

(5.29±0.01) and the amount observed heterozygosity (0.34±0.08) was observed in farm fish No. 2. The 

highest genetic distance (0.07) and the lowest genetic similarity (0.93) were calculated between farm 

fish No. 3 & 1 and the lowest genetic distance (0.02) and the highest genetic similarity (0.98) were 

calculated between farm fish No. 2 & 1 were calculated. The highest amount of genetic differentiation 

(0.077) was obtained between farm fish No. 3 & 1 and the lowest amount (0.034) was obtained 

between farm fish No. 2 & 1. The results of molecular analysis of variance indicate the existence of 

significant genetic diversity differences between the fish of the studied farms (p<0.001). The results of 

FST test showed that the genetic differentiation between the breeding populations in this study is 

moderate and was evident the shift of breeders between different populations in the recent past or the 

use of a reference population and breeders with similar gene storage in propagation season among the 

studied farms. The findings of this study suggest that high mixing of populations with each other and 

factors such as selection and current policies of each farm may have led to a reduction in genetic 

diversity and differentiation between populations. The results of this study can be used to manage 

breeding stocks and breeding programs of this important commercial species. 
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