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 چکیده
سفید ست. این آزمایش به( یکی از گونهRutilus frisii kutum) ماهی  شمال ایران ا صادی  سایی های مهم اقت شنا صفات QTLمنظور  های مرتبط با 

( صددورت گر.ت. مولدین آماد  تکریر از ی  Cyprinus carpio(پور معمولی ) ریزماهوار های نشددان ر)وزن لاشدده و لول ( ( با اسددتفاد  از  رشددد

سفیدجمعیت وحشی وارد شاوند تنی از تکریر شد  به رودخانه  شدند. یازد  خانواد  خوی سفید به ۲۲رود انتخاب  ست جفت مولد نر و ماد  ماهی  د

نمونه انتخاب  ۷۵آمد  دستوع نتاج بهذخیر  شدند. از مجم درصد ۹۶آمد. نتاج حاص  پس از لی ی  دور  سه ماهه پرورشی برداشت و در الک  

شد. از (اربرد چهار  DNAشدند.  ستخراج لبق پروتک   شان رمولدین و نتاج ا ( مرتبط HLJ2316و  HLJ2225، HLJ3366 ،HLJ3988) ریزماهوار  ن

 HL1 ،HL2 ،HL3 ،HL4 ،HL5 ،HL6 ،HL7 ،HL8 ،HL9های ژنوتیپ( شام  لو(وس ۱۳با صفات رشد)لول (  و وزن ( ( در مجموع د  لو(وس)

(، NEهای مؤثر هر لو(وس)(، تعداد ال NAهای هر لو(وس)دهی شددددند. تعداد ال انتخاب و نمر  AlphaEaseFCا.زار با اسدددتفاد  از نر  HL10و 

، عد  تعادل PIC ،Fst ،Rstواینبرگ، -(، تعادل هاردیF(، شدداخت تربیت)Hoشددد )(، هتروزی وسددیتی مشدداهد Heهتروزی وسددیتی مورد انتظار)

و  GenAlEx 6.1 ،Arlequin ver. 3.5.2های ا.زار(، ضریب همبست ی پیرسون و رگرسیون در جمعیت مولدین و نتاج با استفاد  از نر LDپیوست ی)

Excel 2013 سی شدند. نتیجه برر سی  شان داد همه لو(وسبرر شان(م  گزینی بهالذ(ر برای (اربرد در برنامه بههای .وقها ن سب MAS)  رن ( منا

ستند. وراثت شد. برپذیری لو(وسه سبه  ساس ها برای لول و وزن (  محا صال وراثت LDا شام پنج گرو  ات ، LG1  ،LG2پذیر برای لول (  )

LG3 ،LG4  وLG5 ساخته شد. گرو  اتصال )LG4 (وس)متشک  از هشت لوHL3 ،HL4 ،HL5 ،HL6 ،HL7  ،HL8 ،HL9  وHL10 جهت گزینش )

صال  خانواد شش خانواد  بر مبنای گرو  ات شد. در مجموع  شان داد (ه (اربرد  LG4ها انتخاب  شدند. این تحقیق ن شان رانتخاب  های مولکولی ن

های صفات رشد در این گونه با اهمیت QTLتواند به ردیابی می (R. frisii kutum) های نزدی  به ماهی سفیدمرتبط با صفات رشد گونه ریزماهوار 

 (م  (ند. تجاری

 QTL(، LGS(، گزینش بر مبنای گرو  اتصال)LDپذیری، عد  تعادل پیوست ی)، وراثت(MAS)نشان ر(م  گزینی بهبه واژگان کلیدی:
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Abstract 
Southern Caspian Kutum, Rutilus frisii kutum (Kamensky, 1901) is an important economic species in north of 

Iran. This study was conducted in order to identifying QTLs associated with growth traits, body weight and 

total length, in Caspian Kutum (R. frisii kutum) using microsatellites from close species, Common Carp 

(cyprinus carpio). The eleven full-sibs family were produced by mating between eleven male and eleven 

female that were collected from Sefid Rood river. Sampling was accomplished from broodstock caudal fin. 

Three month after hatch the offspring were collected and stored in alcohol 96%. Altogether 75 offspring were 

sampled. Genomic DNA was isolated from broodstock and offspring according to the protocol. With applying 

four microsatellite markers (HLJ2225, HLJ3366, HLJ3988, and HLJ2316) related to growth traits, altogether 

10 loci, 13 genotype, were selected for performing statistical analyses. Genotyping was accomplished using 

AlphaEaseFC software. Statistical analyses were performed by GenAlEx 6.1, Arlequin ver. 3.5.2 and Excel 

2013 softwares. Investigating the number of alleles per locus, effective number of alleles per locus, expected 

heterozygosity, observed heterozygosity, fixation index, polymorphic information content, R and F statistics, 

Hardy-Weinberg equilibrium showed that these loci, HL1, HL2, HL3, HL4, HL5, HL6, HL7, HL8, HL9 and 

HL10, were suitable for applying in marker-assisted-selection (MAS) program for Caspian Kutum (R. frisii 

kutum). The heritability was calculated for each locus, for total length and total weight. Then based on linkage 

disequilibrium five heritable linkage group, LG1, LG2, LG3, LG4 and LG5, were constructed for total length 

in Caspian Kutum (R. frisii kutum). The LG4 with eight loci (nine genotype), including loci HL3, HL4, HL5, 

HL6, HL7, HL8, HL9 and HL10, was selected for family linkage group selection (LGS). The LG4 had a 

relatively average heritability (h2 = 0/432). Altogether, six family based on LG4 were selected to use in R. 

frisii kutum selective breeding program. This study showed that using microsatellite markers related to growth 

traits in close species to Caspian Kutum (R. frisii kutum) can aid to identifying QTLs associated with growth 

traits in Caspian Kutum, an important commercial species. 

Key words: Marker assisted selection (MAS); Heritability; Linkage disequilibrium (LD); Linkage group 

selection (LGS); QTL 
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 4۶۹ ...در مرتبط با صفات رشد یهاQTL یابیرد

 

 . مقدمه۱
ید ماهی خانواد  Rutilus frisii kutum) سدددف ( از 

Cyprinidae اسدددت( رانیخزر )شدددمال ا یایدر یبوم و .

 تا ۱۹4۰ یها)از سال چهار دهه یل دیسف یماه تیجمع

لتبه( ۱۹۸۰   ر.تندسددددت از و حد از شیب دیصددد ع

  اسددددت ا.تددهیدد (دداهش جیتدددربدده یزیرتخم منددالق

(Alaei Brujeni et al., 2015ا .)یهااز گونه یکیگونه  نی 

صاد تیبا اهم ش یاقت ست. با وجود  یایدر یلاتیو  خزر ا

صنوع ریتکر یگر.ته براصورت یهاتلاش سازبو  یم  یاز

در  شددد دیصدد دیسددف یماه وزن و لول نیان یم ر،یذخا

 تیلغا ۱۳۷۰ یهاسدددال یخزر ل یایدر یرانیسدددواح  ا

  تنددمددود  اسدددد یرا لدد ی(دداهشدددد یرونددد ۱۳۸۲

(Afraei Bandpei et al. 2010)برا بنددا ضدددرورت  نی. 

 اسارتپرورش در  جهتگونه  نیو اصلاح نژاد ا یسازیاهل

 .شودیم احساس وضوحبه

رشدددد ی  صدددفت مهم مورد توجه در پرورش آبزیان 

های صددفت اقتصددادی اسددت و توسددط چندین ژن)لو(وس

شددود. نر  می( و .ا(تورهای محیطی (نترل QTL)۱(میّ )

(ند و لذا یکی از تر دور  پرورش را (وتا  میرشددد سددری 

های اصددلاح نژاد ماهیان اهداف اصددلی بسددیاری از برنامه

ست. روش سنتی بهبود ژنتیکی بها لور عمد  متکی های 

بر انتخاب خانواد  و .رد براساس .نوتیپ و اللاعات شجر  

 QTLدی . ی  یا تعداد زیا(Liu et al., 2016) هسدددتند

. وقتی توانند در ی  صدددفت یا .نوتیپ شدددر(ت (نندمی

خصددور را تحت تیثیر ی  صددفت به QTLبیشددتر از ی  

دهند، هر ی  ممکن اسدددت انداز  مؤثر متفاوتی قرار می

تواند از قوی به های ا.راد میQTLداشددته باشددند و اثرات 

ها امری عادی QTLضدددعیغ تغییر (ند و اثر متقاب  بین 

.ناوری زیست(. با توسعه Chistiakov et al., 2006) است

به بهمولکولی،  مار(رگزینی  در بسدددیاری  ۲(MAS) (م  

مه نا بهبر ماهیان  رود و (ار میهای اصدددلاح نژاد ژنتیکی 

بر داشدددتن دقت و (ارایی بالا به نیروی (ار و زمان علاو 

 
 
 
 

های سددنتی اصددلاح نژاد نیاز (متری در مقایسدده با روش

سایی مار(رهای ژنتیکی در  MASلین مرحله دارد. او شنا

یا ژن هدف اسدددتدسدددترس  فات  با صددد   های مرتبط 

(Liu et al., 2016). 

ماهوار های نشدددان ر مه ریز نا (اربرد در بر های برای 

به بهاصدددلاح نژادی  مار(ر مفید هسدددتند.  گزینی (م  

لور محکم (م  مار(ر بر مبنای حضدددور ی  مار(ر بهبه

ست وپیوندیا.ته به ژن امکان ستیابی به این  پذیر ا برای د

باع از  های مترا(م و دقیقهدف، داشدددتن نقشددده اشددد

هدفنشددددان ر جاور لو(وس  ت. )ژن( مهم اسدددد های م

شان رها ریزماهوار  شهن ساخت نق های های منتخب برای 

صال باقی ماند  (ه برای  (Chistiakov et al., 2006) اندات

گذار روی صدددفات های تیثیر.هم مح  دقیق .یزیکی ژن

عات آزمون لو(وس طال فت (مّی .نوتیپی در م های صددد

(QTL) ( ضروری هستندGilbey et.al., 2004.) ای مطالعه

ستفاد  از  صال با ا س  گرو  ات سعه اولین ن شان رتو های ن

 سددددیددا  آبددالددون لددب ریددزمدداهددوار مددولددکددولددی 

(Haliotis rubra را در ی  خانواد  خویشاوند تنی منفرد )

عنوان ی  گزارش (رد. این نقشدده اتصددال برای (اربرد به

نقشدددده برای  چوب  بی چهددار برد  QTLیددا یز (ددار ن  و 

مالی در گزین ناسددددب بود نشددددان ربر ش مبتنیاحت  م

(Baranski et. al., 2006.)  اولین نقشدده اتصددال ژنتیکی

( با استفاد  Dicentrarchus labraxباس دریایی اروپایی )

ساخته شد و ترا(م مناسبی برای  ریزماهوار های نشان راز 

 ,.Chistiakov et al) داشددت QTLیابی (اربرد در نقشدده

 اتصددددال (پور علفخوار(. اولین نسدددد  نقشدددده 2005

(Ctenopharyngodon idellaبه ) عنوان اولین نقشه اتصال

یابی ارزشددی برای نقشدده ی  گونه ماهی خورا(ی منب  با

پی ی ت نو . ختلاف  (رد ا هم  (. در  2010et al., Xia) .را

مبنای گرو  ای ی  روش جدید ژنتیکی)گزینش برمطالعه

صال سر( (LGS) ات ستیابی  شد (ه به د صیغ  ی  مکان تو

یپژن ند  .نوت (د(ن خاب ان  های  ب  انت قا های های 

(. از لرف دی ر، Culleton et al., 2005) مالاریا انجامید

1 Quantitative trait loci 
2 Marker assisted selection 
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دادن اللاعات ها امکان انطباقریزماهوار ای بسط بین گونه

ژنتیکی یا نقشدده پیوسددت ی ژنتیکی از ی  گونه به گونه 

می هم  .را ی ر را  . (Chistiakov et al., 2006) (ندددد

شددد  از ماهی سددیم ی  لو(وس جداسددازی عنوان مرالبه

بهSparus aurataللایی )سدددر یت(  آمیزی در لور مو.ق

DNA ( یایی باس در ماهی  بهD. labraxژنومی  (ار ( 

نابراین میChistiakov et al., 2005شدددد )برد  توان (. ب

را برای ژنتی  جمعیت و سدددایر  ریزماهوار های نشدددان ر

یهه(اربرد ما به سدددر یاز  بدون ن جداا  سدددازی گذاری در 

 ,.Chistiakov et al) (ار بردمور.ی  بههای پلیریزماهوار 

برای (پور  ریزماهوار  نشدددان ر ۱۳4ای در مطالعه. (2006

( توسدددعه داد  Hypophthalmichthys molitrixای )نقر 

آمیزی در لور مو.قیتها توانستند بهشد. همه این لو(وس

با Hypophthalmichthys nobilis) سدددرگند (پور   )۶۵ 

دهند  قابلیت مور.ی  تکریر شددوند (ه نشددانلو(وس پلی

بالای این  قال  ماهوار انت نهریز یان گو  ها اسدددتها در م

(Guo et al., 2013نقشددده .)شدددد  از های اتصدددال ایجاد

نههای پلینشدددان ر ی  مختت گو های یکی از ابزار مور.

اجرای تحقیقددات جددام  برای ژنتیکی ضدددروری جهددت 

گذار بر .نوتیپ)های( مورد نظر اسدددت های تیثیرلو(وس

هایی (ه به صدددفات مهم تجاری متصددد  خصدددور آنبه

 (.Chistiakov et al., 2005) هستند

های های مسددتعد)لو(وسدو رویکرد اصددلی یا.تن ژن

فت (میّ م  QTL) صددد با ( فات (میّ را  (ه صددد  ))

 دهند شدددام : یر قرار میهای مولکولی تحت تیثنشدددان ر

نالیز پیوسدددت ی۱ با LA) ( آ یانس  نای اجزای وار ( بر مب

ها وجود ها/ شددجر اسددتفاد  از اللاعاتی (ه درون خانواد 

عادل پیوسدددت ی( نقشددده۲دارد و  عد  ت ( LD) برداری 

یابی پیوست ی بر مبنای جمعیت همچنین معروف به نقشه

چه (ه مورد علا نالیز آن یا.تن اسدددت. در هر دو آ قه بود  

و ی   نشان رسی نالی مبنی بر پیوست ی نزدی  بین ی  

QTL  اسدددت. تر(یب این دو رویکرد)یعنیLD  وLA در )

شددود (ه از شددناخته می LDLAعنوان ی  آنالیز منفرد به

سیار قوی و نیرومندی به ست مینظر آماری آنالیز ب دهد د

اقعی و های پیوست یزیرا اللاعات پیوست ی .قط سی نال

(. Pikkuhookana & Sillanpää, 2014) (ندرا تییید می

ست ی  .رض عمومی در روش ست ی این ا های آنالیز پیو

خویشدداوند و گذار با والدین نامشددخت، ریر(ه ا.راد بنیان

هدف از اجرای  (.Lund et al., 2003) خون هستندهمریر

شدQTLاین تحقیق ردیابی  صفات ر )لول  های مرتبط با 

سفید(   ستفاد  از  و وزن ( ( در ماهی  شان با ا های رن

شد (پور معمولیثبت ماهوار ریز صفات ر  شد  برای برای 

(Cyprinus carpio.بود ) 

 

 ها. مواد و روش۲
 برداریهای مرجع و نمونه. خانواده۱.۲

مولد نر و ماد  ماهی سدددفید آماد  تکریر از  ۲۲تعداد 

لور رودخانه سفیدرود بهشد  به های وحشی واردجمعیت

بیومتری مولدین انجا  شد. تعیین  تصاد.ی انتخاب شدند.

مولدین نر و  سن مولدین با استفاد  از .لس صورت گر.ت.

 ۱۱صدددورت ی  به ی  تکریر شددددند و بهسدددن همماد  

دسددت دسددت آمد. (  نتاج بهخانواد  خویشدداوند تنی به

سه ما  پس از  شت و در الکتفریخ آمد    ٪۹۶  اتانول بردا

ماهی با روش ن هداری شددددند. از هر خانواد  تعدادی بچه

شددد  انتخاب شدددند. در بندیگیری تصدداد.ی لبقهنمونه

چه ۷۵مجموع  نه ب خانواد نمو   ) خاب ماهی از  ها انت

نه تاج نمو (  ن (  و وزن  ند. لول  شدددد  برداریشدددد

 وزن و لول به مربوط اللاعات .گیری و ثبت شددددانداز 

 ۱جدول  درمختلغ  یهااد خانو از حاصدد  نتاج و نیمولد

ژنومی از باله دمی مولدین و  DNA .اسدددتشدددد  آورد 

شددر(ت  DNAماهیان با اسددتفاد  از (یت اسددتخراج بچه

( لبق دسددتورالعم  SinaPure®DNA KITسددینا(لون )

 DNAشددر(ت اسددتخراج شددد. سددپس خلور و رلظت 

ستخراج سط ا سنجید   NANODROP 2000Cشد  تو

درجه  ‒ ۲۰شد  در دمای استخراج DNAهای شد. نمونه

 PCRمخلوط گراد ن هداری شددددند. هن ا  تهیه سدددانتی

گر  نانو ۱۰۰رلظت به DNAهای سدددازی همه نمونهرقیق

 بر میکرولیتر انجا  شد.



 4۷۱ ...در مرتبط با صفات رشد یهاQTL یابیرد

 
 هاو نتاج ماهی سفید به تفکیک خانوادهاطلاعات مربوط به طول کل و وزن کل مولدین  -۱جدول 

 اند(.)همه نتاج در سن سه ماهگی برداشت شده

 
لول (  نتاج 

 متر()سانتی

وزن (  نتاج 

 )گر (
 (د نتاج

لول (  مولدین 

 متر()سانتی

وزن (  

 مولدین )گر (

 سن

 مولدین)سال(

 جنسیت

 مولدین
 شمار  خانواد  (د مولدین

۱/۶ ۶۶/۱ ۶۳ 

۵۸ 

 

4۹ 

۱۷۲۵ 

 

۱۰۹۵ 

۵ 
 

۵ 

 ماد 

 

 نر

۱۶ 

 

۳۱ 

 ی 

۸/۵ ۲۹/۱ ۶4 

۱/۳ ۲/۰ ۶۵ 

۰/4 4۶/۰ ۶۶ 

۸/۲ ۱۳/۰ ۶۷ 

۵/۶ ۰/۲ ۶۸ 

۰/۵ ۹۳/۰ ۶۹ 

4/۳ ۲۵/۰ ۷۰ 

۵/۶ ۹4/۱ ۵۷ 
4۸ 

4۱ 

۱۰۲۵ 

۶۳۵ 

۵ 

۵ 

 ماد 

 نر

۲ 

۱۹ 
 ۵۸ ۱۹/۱ ۶/۵ شش

۷/۳ ۳۵/۰ ۵۹ 

۸/۳ 4۲/۰ ۱ 

۵۰ 

 

4۲ 

۱۰۹۰ 

 

۶۸۰ 

۵ 
 

۵ 

 ماد 

 

 نر

۸ 

 

۱۱ 

 چهار

۸/4 ۸4/۰ ۲ 

۳/4 ۶۶/۰ ۳ 

۵/۶ ۹۲/۱ 4 

۲/۳ ۲/۰ ۵ 

۹/۵ ۶4/۱ ۶ 

۷/۳ ۳4/۰ ۷ 

۳/4 ۵/۰ ۶۰ 
4۰ 

4۵ 

4۹۰ 

۷۸۵ 

۵ 

۵ 

 ماد 

 نر

۲۰ 

۳۰ 
 ۶۱ ۳۵/۰ ۹/۳ نُه

۳/4 ۵۳/۰ ۶۲ 

۹/۵ ۶4/۱ ۳۰ 

۵۱ 
 

4۵ 

۱۰۶۵ 
 

۸۸۵ 

۵ 
 

۵ 

 ماد 

 

 نر

۲۳ 

 

۱۸ 

 سه

۹/4 ۸۳/۰ ۳۱ 

4/4 ۶/۰ ۳۲ 

۰/۶ ۶۶/۱ ۳۳ 

۰/4 4۵/۰ ۳4 

۸/۳ ۳۸/۰ ۳۵ 

۰/۵ ۸۵/۰ ۱۷ 

4۱ 
 

 

4۶ 

۵۵۰ 
 

 

۸۶۰ 

۵ 
 

 

۵ 

 ماد 

 

 

 نر

۲۷ 
 

 

۲۹ 

 یازد 

4/۳ ۲۶/۰ ۱۸ 

۹/۲ ۱۵/۰ ۱۹ 

۶/4 ۶۷/۰ ۲۰ 

۷/4 ۷۷/۰ ۲۱ 

۱/۶ ۷۲/۱ ۲۲ 

۰/۳ ۱۸/۰ ۸ 

۵۱ 

 

44 

۱۰۹۰ 

 

۷۸۰ 

۶ 

 

۶ 

 ماد 
 

 نر

۷ 
 

۲4 

 دو

۸/4 ۹4/۰ ۹ 

۵/۳ ۳۲/۰ ۱۰ 

۹/4 ۹۱/۰ ۱۱ 

۸/۶ 4۱/۲ ۱۲ 

4/۷ ۱۲/۳ ۱۳ 

۳/4 ۶4/۰ ۱4 

۱/۳ ۲/۰ ۱۵ 

۱/4 ۵4/۰ ۱۶ 
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 . ۱ادامه جدول 

نتاج لول (  

 متر()سانتی

وزن (  نتاج 

 )گر (
 (د نتاج

لول (  مولدین 

 متر()سانتی

وزن (  

 مولدین )گر (

 سن

 مولدین)سال(

 جنسیت

 مولدین
 شمار  خانواد  (د مولدین

۰/۳ ۱۸/۰ ۸ 

 ۷ ماد  ۶ ۱۰۹۰ ۵۱

 دو

۸/4 ۹4/۰ ۹ 

۵/۳ ۳۲/۰ ۱۰ 

۹/4 ۹۱/۰ ۱۱ 

۸/۶ 4۱/۲ ۱۲ 

 ۲4 نر ۶ ۷۸۰ 44

4/۷ ۱۲/۳ ۱۳ 

۳/4 ۶4/۰ ۱4 

۱/۳ ۲/۰ ۱۵ 

۱/4 ۵4/۰ ۱۶ 

۶/۵ ۳۶/۱ ۲۳ 

4۱ 

 

۳۹ 

۵4۰ 

 

44۵ 

4 
 

4 

 ماد 

 

 نر

۲۸ 

 

۲۶ 

 هشت

۰/4 ۵۵/۰ ۲۵ 

۰/۵ ۰۲/۱ ۲۶ 

۲/۵ ۱۳/۱ ۲۷ 

۶/۳ ۳۵/۰ ۲۸ 

۵/4 ۷/۰ ۲۹ 

۱/۳ ۲۱/۰ ۷۱ 

۵۱ 
 

44 

۱۲۱۵ 
 

۷۵۵ 

4 
 

4 

 ماد 

 

 نر

۶ 
 

۱۰ 
 پنج

۶/۳ 4۲/۰ ۷۳ 

۸/۲ ۱۳/۰ ۷4 

۲/۳ ۲۷/۰ ۷۵ 

۰/4 ۵/۰ ۷۶ 

۷/4 ۷۳/۰ ۳۶ 

۵۲ 
 

۵/44 

۱۱۹۵ 

 

۷۶۰ 

۵ 
 

۵ 

 ماد 

 

 نر

۱۵ 

 

۲۲ 

 هفت

4/4 ۶۳/۰ ۳۷ 

۵/۳ ۳۶/۰ ۳۸ 

۲/۲ ۰۶/۰ ۳۹ 

۸/۲ ۱۷/۰ 4۰ 

۱/4 ۵۳/۰ 4۱ 

۵/۳ ۳۲/۰ 4۲ 

۸/۲ ۱4/۰ 4۳ 

۹/4 ۹۱/۰ 44 

۸/۳ ۳۹/۰ 4۵ 

۸/۳ 4۶/۰ 4۶ 

۸/4 ۸۸/۰ 4۷ 

۵/۳ ۲۹/۰ 4۸ 

4۵ 
 

۵/4۰ 

۸۱۰ 
 

۶۵۰ 

4 
 

4 

 ماد 
 

 نر

۳4 
 

 

۳۶ 

 دَ 

۹/۳ 4۱/۰ 4۹ 

۸/۲ ۱۲/۰ ۵۰ 

۳/۳ ۲۱/۰ ۵۱ 

۰/۵ ۹/۰ ۵۲ 

۶/۵ ۲۱/۱ ۵۳ 

۵/4 ۵۷/۰ ۵4 

۵/4 ۶۱/۰ ۵۵ 

۰/۶ 4۳/۱ ۵۶ 
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 ماهوارهریزهای رنشانگ. انتخاب ۲.۲
مرتبط با صددفات رشددد)لول  ریزماهوار  نشددان رچهار 

م   نه (پور معمولی شدددا به گو بدن( متعلق  (  و وزن 

HLJ3988  مرتبط با وزن لاشددده، لول (  و ضدددخامت

شه)پلیوتروپ(،  شه )  HLJ3366لا  QTLمرتبط با لول لا

 HLJ2225مرتبط با وزن لاشددده و  HLJ2316 اثر(،بزرگ

شه)پلیوتروپ( از مقالات انتخاب و  مرتبط با وزن و لول لا

 Ji et al., 2012های مقاله ها از داد پرایمر مربوط به آن

 (.۲استخراج شد )جدول 

 : پرایمر پسرو(R: پرایمر پیشرو ، C. carpio( )Fمشخصات نشانگرهای ریزماهواره مرتبط با صفات رشد در کپور معمولی) -۲جدول 

نا  نشان ر 

 ریزماهوار 

شمار  ثبت 

در 

 پای ا داد 
NCBI 

 صفت

انداز  توالی 

یا.ته تکریر

 )جفت باز(

 گرو  اتصال
 توالی پرایمر               (3′ →5′)
 

دمای 

اتصال 

 پرایمر

 منب 

 

HLJ3988 

 )پلیوتروپ(
JN687146 

 

 وزن لاشه

ضخامت 

 بدن

 لول ( 

4۰۰ LG24 F TCTCCCCACACACATACACG 
R CTGTCGCTCTTATTTCACAAGG 

۳۵/۵۹ 

۳۹/۵۸ 
(Lv et. al., 2016) 

HLJ3366 
(QTL 

 اثر(بزرگ

JN686990 ۳۶۳ لول لاشه LG39 F CCAATATGCAAGAATAAGCAAA 
RCCTCTTAAATTTATCCTCTTCAACAAA 

۸۰/۵۲ 

۳۷/۵۷ 
(Laghari et. al., 2015) 

HLJ2225 

 JN686840 )پلیوتروپ(
 وزن لاشه

 لول لاشه
۱۶4 LG29 F ACGGAGGGACGGTAATCCTA 

R CCCCATTGTAAAGCCAGCAT 

۳۵/۵۹ 

۳۰/۵۷ 
(Laghari et. al., 2015) 

HLJ2316 JN686850 4۵۲ وزن لاشه LG17 F CGTCAGCACAAGAGCAAAAG 
R CAGCGTAGCGAGTCAGAACA 

۳۰/۵۷ 

۳۵/۵۹ 
(Laghari et. al., 2015) 

 

۲.۳. PCR هادهی باندو نمره 

 ۱۰میکرولیتر( شددددامدد :  ۲۰)PCRحجم وا(نش 

 Taq DNA Polymerase 2ⅹ Mastermixمیکرولیتر 

Red  :شر(ت تجاری پیش ا )رلظت نهاییTaq: 0.4 U/µ ،

dNTPs: 0.2 mM ،MgCl2: 1.5 mM ،)۵/۱ میکرومول

یمر  یمر  Forward ،۵/۱پرا پرا ، Backwardمیکرومول 

میکرولیتر آب مقطر  ۵و  DNAنانوگر  بر میکرولیتر  ۲۰۰

ها با اسدددتفاد  از دسدددتورالعم  زیر برای نمونه PCR بود.

سفید بهینه سرشتسازماهی  شد: وا سازی اولیه ی و اجرا 

بهدرجه سدددانتی ۹۵در دمای   ۳۵دقیقه،  ۱۰مدت گراد 

ثانویه در دمای چرخه، واسدددرشدددت درجه  ۹4سدددازی 

بهسددددانتی یه،  ۳۰مدت گراد  جه  ۵۰تا  Rampثان در

صال پرایمر در دمای سانتی سانتی ۵4گراد، ات گراد درجه 

مای  4۰مدت به یه در د عه اول یه، توسددد جه د ۷۲ثان ر

سعه نهایی در دمای  4۰مدت گراد بهسانتی  ۷۲ثانیه و تو

منظور المینان از دقیقه. به ۵مدت گراد بهدرجه سدددانتی

صولات  روی ژل آگارز  PCRتکریر پرایمرها الکترو.ورز مح

ازای به ®DNA green viewer)حاوی ی  میکرولیتر ۱٪

 Geldocلیتر ژل آگارز مصر.ی( اجرا و نتایج با هر دَ  میلی

صولات  سپس مح شدند.  سی  سط الکترو.ورز  PCRبرر تو

ولت به مدت  ۲۵۰با ولتاژ  ۸٪( PAGEآمید)ا(ری ژل پلی

ها اجرا شدند. از چهار چهار ساعت جهت تفکی  بهتر باند

لو(وس)شام   ۱۰ر.ته، در مجموع (اربه ریزماهوار  نشان ر

( و هفت لو(وس HL6و  HL1، HL2سه لو(وس دو اللی) 

و  HL3 ،HL4 ،HL5 ،HL6 ،HL7 ،HL8 ،HL9اللی) ت  

HL10 نر توسدددط  .زار (  تخدداب و  AlphaEaseFCا ن ا

از تکریر  HL3و   HL1،HL2های دهی شدند. لو(وسنمر 

های  ماهوار  نشدددان رپرایمر های ، لو(وسHLJ2225 ریز

HL4  وHL5  ریزمدداهوار از تکریر پرایمرهددای مددا(ر 

HLJ3366هددای ، لو(وسHL6، HL7  وHL8  از تکریر

های و لو(وس HLJ3988 ریزماهوار  نشدددان رپرایمرهای 
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HL9  وHL10 ماهوار ریز نشدددان رهای راز تکریر پرایم 

HLJ2316 جدول به ند) مد نالیز داد ۳دسدددت آ با (. آ ها 

 Arlequin Ver. 3.5 ،GenAlExا.زارهای اسددتفاد  از نر 

 انجا  شد. Excel 2013و  6.1

 (bpباز)حسب جفتدامنه اندازه هر لوکوس بر -۳جدول 

 باز(دامنه انداز )جفت یا.تهنا  لو(وس تکریر نا  نشان ر

HLJ2225 

HL1 ۲۵۷-۲۳۶ 

HL2 ۱۵۵-۱4۱ 

HL3 ۱۳4-۱۲۵ 

HLJ3366 
HL4 ۲۶4-۲۳۹ 

HL5 ۱۸۰-۱۶۲ 

HLJ3988 

HL6 ۳۶۰-۳۲۷ 

HL7 ۲4۸-۲۳۵ 

HL8 ۱۳۷-۱۲۸ 

HLJ2316 
HL9 ۲۹۱-۲۷4 

HL10 ۲۲۵-۲۰۵ 

 

 . نتایج۳

 پذیریمورفیسم و وراثتپلی های اللی،فراوانی .۳.۱
های مؤثر هر (، تعداد ال NAهای هر لو(وس)تعداد ال 

(، هتروزی وسددیتی مورد F(، شدداخت تربیت)NEلو(وس)

شد )HEانتظار) شاهد   سیتی م سط Ho( و هتروزی و ( تو

جدول  GenAlEx 6.1ا.زار نر  ند) به شدددد حاسددد (. 4م

هد  می4(ه در جدول لوریهمان عداد . مشدددا شدددود ت

( در NEهای مؤثر)( و تعداد ال NAشددد )های مشدداهد ال 

جمعیت نتاج نسبت به جمعیت مولدین ا.زایش نشان داد. 

ظار) یت ( در HEهتروزی وسدددیتی مورد انت هر دوی جمع

به هتروزی وسدددیتی مشددداهد   تاج نسدددبت  مولدین و ن

 Ho(ه  HL2و  HL1جز در مورد ( بالاتر بود بهHoشدددد )

شاخت تربیت) HEبالاتر از   ،HL3های ( در لو(وسFبود. 

HL4 ،HL5 ،HL7 ،HL8 ،HL9  وHL10  هر دوی در 

به معنی  (ه  ی  بود  با  ندان برابر  لدین و .رز جمعیت مو

ها اسددت. مقدار وجود هوموزی وسددیتی بالا در این لو(وس

فی  ن (وس Fم لو هم HL1، HL2هددای در  ین و  ن چ

در هر دو جمعیت  HL6بودن مقدار آن در لو(وس (وچ 

دهند  وجود هتروزی وسددیتی در مولدین و .رزندان نشددان

 (F(ه ا.زایش شاخت تربیت)لوریها است بهاین لو(وس

(اهش آن در  HL2و  HL1های در لو(وس در  HL6و 

به لدین  یت مو به جمع بت  تاج نسددد یت ن یب جمع ترت

(اهش هتروزی وسدددیتی این نشددددان ند  ا.زایش و  ده

به جمعیت مولدین لو(وس تاج نسدددبت  ها در جمعیت ن

درصدددد  GenAlEx 6.1ا.زار (ه نر جاییاسدددت. از آن

شان داد و برای درها را صدمور.یسم (  لو(وسلیپ صد ن

نه PICهر لو(وس  گا نداد در جدول جدا ئه   PIC. 4ای ارا

عداد  فاد  از ت با اسدددت تاج  یت ن لدین و جمع یت مو جمع

( لبق .رمول  NAشددد  در هر لو(وس )های مشدداهد ال 

 زیر محاسبه شد  است:

Freq.  ل عداد ا (ه در های واقعی ).راوانی اللی(: ت

 ( تقسیم بر تعداد (  ا.رادNAشد  )جمعیت یا.ت

PIC = 1 – Freq.2 

ند(ی از  PIC(ه  HL10جز در مورد به تاج ا  PICن

 PICها والدین (متر بود، جمعیت نتاج در سدددایر لو(وس

بالاتری نسبت به جمعیت والدین نشان داد.
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 (،𝐇𝐄(، هتروزیگوسیتی مورد انتظار)𝐇𝐨) شده(، هتروزیگوسیتی مشاهده𝐍𝐄های مؤثر)(، تعداد الل𝐍𝐀) شدههای مشاهدهتعداد الل -۴جدول 

 نمونه( ۲۲) در مولدین HL10و  HL1 ،HL2 ،HL3 ،HL4 ،HL5 ،HL6 ،HL7 ،HL8، HL9های در هر یک از لوکوسPIC ( و Fشاخص تثبیت)

 ماهی سفیدنمونه(  ۷۵و نتاج)
 

 نتاج مولدین 

 NA NE HO HE F PIC NA NE HO HE F PIC هانا  لو(وس

HL1 ۰۰/۱۷ ۸۰۵/۱۱ ۰۰۰/۱ ۹۱۵/۰ ۰۹۳/۰ ‒ 4۱/۰ ۰۰/۱۸ 4۸۹/۱۳ ۰۰۰/۱ ۹۲۶/۰ ۰۸۰/۰ ‒ ۹۵/۰ 

HL2 ۰۰/۱۳ 4۹۱/۸ ۰۰۰/۱ ۸۸۲/۰ ۱۳۳/۰ ‒ ۶۶/۰ ۰۰/۱4 4۲۶/۱۰ ۹۹۳/۰ ۹۰4/۰ ۰۳۲/۰ ‒ ۹۷/۰ 

HL3 ۰۰/۸ ۰4۲/۵ ۰۰۰/۰ ۸۰۲/۰ ۰۰۰/۱ ۸۸/۰ ۰۰/۱۰ ۳۵۶/۶ ۰۰۰/۰ ۸4۳/۰ ۰۰۰/۱ ۹۹/۰ 

HL4 ۰۰/۸ ۵۰۰/۵ ۰۰۰/۰ ۸۱۸/۰ ۰۰۰/۱ ۸۸/۰ ۰۰/۲۲ ۹۳۱/۱۲ ۰۰۰/۰ ۹۲۳/۰ ۰۰۰/۱ ۹۲/۰ 

HL5 ۰۰/۶ ۵۵۹/۳ ۰۰۰/۰ ۷۱۹/۰ ۰۰۰/۱ ۹۳/۰ ۰۰/۱۷ ۶۷4/۷ ۰۰۰/۰ ۸۷۰/۰ ۰۰۰/۱ ۹۶/۰ 

HL6 ۰۰/۱4 ۰۰۰/۹ ۳۸۱/۰ ۸۸۹/۰ ۵۷۱/۰ ۶۱/۰ ۰۰/۲۹ ۳۷۶/۱۸ 4۷۳/۰ ۹4۶/۰ ۵۰۰/۰ ۸۶/۰ 

HL7 ۰۰/۱۰ ۷4۵/4 ۰۰۰/۰ ۷۸۹/۰ ۰۰۰/۱ ۸۰/۰ ۰۰/۱۱ ۰۵۸/۶ ۰۰۰/۰ ۸۳۵/۰ ۰۰۰/۱ ۹۹/۰ 

HL8 ۰۰/۶ ۳۱۵/۳ ۰۰۰/۰ ۶۹۸/۰ ۰۰۰/۱ ۹۳/۰ ۰۰/۹ ۰۳۳/۵ ۰۰۰/۰ ۸۰۱/۰ ۰۰۰/۱ ۹۹/۰ 

HL9 ۰۰/۶ ۱4۹/۵ ۰۰۰/۰ ۸۰۶/۰ ۰۰۰/۱ ۹۳/۰ ۰۰/۱۶ ۰۹۹/۱۰ ۰۰۰/۰ ۹۰۱/۰ ۰۰۰/۱ ۹۶/۰ 

HL10 ۰۰/4 ۷۲۳/۳ ۰۰۰/۰ ۷۳۱/۰ ۰۰۰/۱ ۹۷/۰ ۰۰/۱۷ ۸۵۱/۹ ۰۰۰/۰ ۸۹۸/۰ ۰۰۰/۱ ۹۶/۰ 

 

ا.زار واینبرگ بددا اسدددتفدداد  از نر -تعددادل هدداردی

GenAlEx 6.1 شد. نتایج آزمون (ای سی  سکور در -برر ا

ها در هر دوی دهد (ه همه لو(وس. نشدددان می۵جدول 

واینبرگ نیستند.  -جمعیت والدین و نتاج در تعادل هاردی

در  ۰۵/۰از  HL2و   HL1های داری لو(وسا.زایش معنی

دهند  در جمعیت نتاج نشددان ۰۰۱/۰جمعیت والدین به  

تاج  یت ن عادل  این دو لو(وس در جمع عد  ت ا.زایش 

اسددکور سددایر -ایج آزمون (اینسددبت به والدین اسددت. نت

ها در هر دوی جمعیت مولدین و نتاج در سدددط  لو(وس

 دار شدند.معنی ۰۰۱/۰

نمونه( ماهی سفید.  ۷۵نمونه( و نتاج) ۲۲های ریزماهواره در مولدین)واینبرگ لوکوس-اسکور برای تعادل هاردی-خلاصه آزمون کای -۵جدول 

 P   ،۰۱/۰ < P   ،۰۰۱/۰ < P  > ۰۵/۰داری، = عدم معنی nsکلید: 
 

 نتاج مولدین 

 .DF Chisq. Prob. Signif. DF Chisq. Prob. Signif نا  لو(وس

HL1 ۱۳۶ ۰۸۳/۱۷۸ ۰۱۳/۰  ۱۵۳ ۱۷۱/۲۸۸ ۰۰۰/۰  

HL2 ۷۸ ۳۹۷/۱۰۰ ۰4۵/۰  ۹۱ ۷۳4/۲۰۲ ۰۰۰/۰  

HL3 ۲۸ ۰۰۰/۱۵4 ۰۰۰/۰  4۵ ۰۰۰/۶۷۵ ۰۰۰/۰  

HL4 ۲۸ ۰۰۰/۱۵4 ۰۰۰/۰  ۲۳۱ ۰۰۰/۱۵۷۵ ۰۰۰/۰  

HL5 ۱۵ ۰۰۰/۱۱۰ ۰۰۰/۰  ۱۳۶ ۰۰۰/۱۲۰۰ ۰۰۰/۰  

HL6 ۹۱ ۸۸۰/۱۷۳ ۰۰۰/۰  4۰۶ ۳۷۶/۱۰۶۵ ۰۰۰/۰  

HL7 4۵ ۰۰۰/۱۹۸ ۰۰۰/۰  ۵۵ ۰۰۰/۷4۰ ۰۰۰/۰  

HL8 ۱۵ ۰۰۰/۱۱۰ ۰۰۰/۰  ۳۶ ۰۰۰/۵۹۲ ۰۰۰/۰  

HL9 ۱۵ ۰۰۰/۱۱۰ ۰۰۰/۰  ۱۲۰ ۰۰۰/۱۱۲۵ ۰۰۰/۰  

HL10 ۶ ۰۰۰/۶۶ ۰۰۰/۰  ۱۳۶ ۰۰۰/۱۲۰۰ ۰۰۰/۰  

DF ،درجه آزادی :Chisq. اسکور، -: (ایProb.  ،احتمال :Signif. داری: معنی 
Rst  وFst  ا.زار توسط نر هر لو(وس در (  جمعیت مولدین و نتاجGenAlEx 6.1  (. این ۶محاسبه شد)جدول
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دو آمار  با اسدددتفاد  از آنالیز واریانس محاسدددبه شددددند. 

(  از  Rstشددود . مشدداهد  می۶(ه در جدول لوریهمان

Fst  بیشددتر اسددت. ضددریب همبسددت ی پیرسددون و  )

رگرسددیون بین صددفات لول (  و وزن (  با اسددتفاد  از 

ا.زار ا(س  محاسبه شدند. ضریب همبست ی بین لول نر 

  ) یب بود. آزمون معنی ۹۶/۰(  و وزن  داری ضدددر

  ) (  و وزن  (ه بین لول  همبسدددت ی نشدددان داد 

د. برای درصد وجود دار ۵داری در سط  همبست ی معنی

بررسددی نوع رابطه بین لول (  و وزن (  از رگرسددیون 

رابطه رگرسددیون برابر با  اسددتفاد  شددد. ضددریب تشددخیت

)متغیر  درصددد از تغییرات وزن (  ۹۳بود. بنابراین  ۹۳/۰

سته:  سطه لول ( ( بهYواب ( خواهد X)متغیر مستق :  وا

قدار  که م به این جه  با تو یانس  significance Fبود.  وار

این رابطه خطی تر شدددد بنابر(وچ  ۰۱/۰از  رسدددیونرگ

مربتی بین لول و وزن وجود دارد. ضددریب عرض از مبد  

سیون خطی، معنی ستفاد  از رابطه رگر شد. بنابراین ا دار ن

 CVنمودارهای مربوط به رگرسددیون و همچنین محاسددبه 

شند  سید  با شود (ه نتاج به بلوغ ر به زمانی مو(ول می 

شد. (ه اخلوریبه شان با مولدین اندک با تلاف لول و وزن

 توسط .رمول زیر محاسبه شد:لو(وس هر پذیری وراثت

h2= 
𝑉𝐺

𝑉𝑃
 

واریانس ژنوتیپی (  جمعیت  𝑉𝐺پذیری، وراثت h۲(ه 

تاج و  لدین و ن یت  𝑉𝑃مو (  جمع یانس .نوتیپی  وار

ها ت  لو(وسپذیری ت وراثت مولدین و نتاج هسدددتند.

. ارائه شد  است. ۵برای صفات وزن و لول (  در جدول 

پذیری پایینی برای صددفات مرتبط با ها وراثتهمه لو(وس

 )لول (  و وزن( نشان دادند. رشد

 نمونه( و نتاج  ۲۲) در کل جمعیت مولدین لوکوس برای صفات رشد)وزن و طول(پذیری هر ( و وراثت𝐅𝐬𝐭و  𝐑𝐬𝐭) Fو  Rهای آماره -۶جدول 

 هستند. HL10و  HL1 ،HL2 ،HL3 ،HL4 ،HL5 ،HL6 ،HL7 ،HL8 ،HL9ها شامل (. لوکوس۲۲+  ۷۵ = ۹۷نمونه( ماهی سفید )تعداد کل: ۷۵)

 

 لو(وس برای لول ( پذیری هر وراثت پذیری هر لو(وس برای وزن ( وراثت Rst Fst هالو(وس

HL1 ۰۱۵/۰ - ۰۰۳/۰ ۱۰− 4  ×۶۵/۱ ۰۶۸/۰ 

HL2 ۰۳۳/۰ ۰۰4/۰ ۱۰− ۵  ×۵۹/۶ ۰۲۷/۰ 

HL3 ۰۶۰/۰ ۰4۰/۰ ۱۰− ۵  ×۶/۳ ۰۱۵/۰ 

HL4 ۲۰۷/۰ ۰۲۵/۰ ۱۰− 4  ×۹4/۲ ۱۲۲/۰ 

HL5 ۲۶۷/۰ ۰۸۵/۰ ۱۰− 4  ×4۵/۱ ۰۶۰/۰ 

HL6 ۰۲۲/۰ ۰۳۳/۰ ۱۰− 4  ×۱۶/۳ ۱۳۱/۰ 

HL7 ۰۲۷۰/۰ ۰۶۸/۰ ۱۰− ۵  ×۲۳/4 ۰۱۷/۰ 

HL8 ۲۳۲/۰ ۱۰۰/۰ ۱۰− ۵  ×۹۶/۲ ۰۱۲/۰ 

HL9 ۰۰4/۰ ۰4۱/۰ ۱۰− ۵  ×۲۲/۸ ۰۳4/۰ 

HL10 ۰۳۷/۰ ۰۸۷/۰ ۱۰− ۵  ×۹۹/۹ ۰4۱/۰ 

 ----- ----- ۰4۸/۰ ۱۰۳/۰ مجموع
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تگی) .۳.۲ یوسددد پ تدددادو  ین LDعدددت  ی د ت ( و 

 های اتصاوگروه
تعددادل پیوسدددت ی جفتی برای هر دو آزمون عددد  

 Arlequin ا.زارجمعیت مولدین و جمعیت نتاج توسط نر 

ver. 3.5 سط  معنی شد )جدول ۰۵/۰داری در  های اجرا 

شددود در مشدداهد  می ۷(ه در جدول لوریهمان .(۸و  ۷

لدین،  یت مو های دی ر ی  از لو(وسبا هیچ HL1جمع

LD ه حالیمربت نشدددان نداد در)HL1 در جمعیت نتاج 

نشدددان داد.  HL5و  HL2 ،HL3مربتی با  LD( ۸)جدول 

لدین،  یت مو با لو(وس  HL2در جمع  HL3 ،LD.قط 

در جمعیت نتاج علاو   HL2(ه حالیمربت نشدددان داد در

با لو(وس .وق LDدادن بر نشدددان با مربت  لذ(ر    ،HL1ا

HL5 ،HL6 ،HL7 ،HL9  وHL10  نیزLD  مربت نشدددان

 داد.

 (P value = 0/05نمونه( ماهی سفید) ۲۲( در جمعیت مولدین)LDعدم تعادل پیوستگی) -۷جدول 

 HL1 HL2 HL3 HL4 HL5 HL6 HL7 HL8 HL9 HL10 #لو(وس

HL1  ‒ ‒ ‒ ‒ ‒ ‒ ‒ ‒ ‒ 
HL2 ‒  + ‒ ‒ ‒ ‒ ‒ ‒ ‒ 
HL3 ‒ +  + + + + + + + 

HL4 ‒ ‒ +  + + + + + + 

HL5 ‒ ‒ + +  + + + + + 

HL6 ‒ ‒ + + +  + + + + 

HL7 ‒ ‒ + + + +  + + + 

HL8 ‒ ‒ + + + + +  + + 

HL9 ‒ ‒ + + + + + +  + 

HL10 ‒ ‒ + + + + + + +  

 

 (P value = 0/05نمونه( ماهی سفید) ۷۵( در جمعیت نتاج)LDعدم تعادل پیوستگی) -۸جدول 

 HL1 HL2 HL3 HL4 HL5 HL6 HL7 HL8 HL9 HL10 #لو(وس

HL1  + + ‒ + ‒ ‒ ‒ ‒ ‒ 
HL2 +  + ‒ + + + ‒ + + 

HL3 + +  + + + + + + + 

HL4 ‒ ‒ +  + + + + + + 

HL5 + + + +  + + + + + 

HL6 ‒ + + + +  + + + + 

HL7 ‒ + + + + +  + + + 

HL8 ‒ ‒ + + + + +  + + 

HL9 ‒ + + + + + + +  + 

HL10 ‒ + + + + + + + +  

 

تایج  به ن تاج LDبا توجه  . را ۸)جدول  در جمعیت ن

 شرح ذی  تعیین شد:( بهLGببینید( پنج گرو  اتصال)

LG1: HL1- HL2- HL3- HL5 

LG2: HL2- HL1- HL3- HL5- HL6- HL7- HL9- HL10 

LG3: HL3- HL1- HL2- HL4-HL5- HL6- HL7- HL8- 

HL9-HL10 

LG4: HL4- HL3- HL5- HL6- HL7- HL8- HL9- HL10 

LG5: HL6- HL2- HL3- HL4- HL5- HL7- HL8- HL9- 

HL10 
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شد  برای هر های تعیینپذیری گرو وراثت ۹در جدول 

ست. همان شد  ا صفات وزن و لول آورد   (ه لوریی  از 

 LG3وس و با چهار لو(  LG1شودمشاهد  می ۹در جدول 

پذیری را ترین وراثتترین و بیشترتیب (مبا د  لو(وس به

شان داد  صفت لول (  ن (ه همه اند. با توجه به اینبرای 

صال بهگرو  ستهای ات و  LG1 ،LG2 ،LG3 ،LG4) آمد د

LG5پذیری بسدددیار ناچیزی برای صدددفت وزن (  ( وراثت

مه، از در نظر ند در ادا ثتنشددددان داد ذیری پگر.تن ورا

نظر شد. از لرف های اتصال برای صفت وزن (  صرفگرو 

( LD) جایی (ه وضددعیت عد  تعادل پیوسددت یآندی ر، از

تاج   HL2و  HL1های لو(وس لدین و ن یت مو در جمع

( شددام  هر دو لو(وس LG) های اتصددالمتفاوت بود، گرو 

HL1  وHL2  شدند. گرو شته  صال (نار گذا ، LG1های ات

LG2 ،LG3  وLG5 های دارای لو(وسHL1  وHL2  .بودند

(ار ها بهبرای ادامه آنالیز LG4بنابراین .قط گرو  اتصدددال 

در هر دو جمعیت مولدین و نتاج  LG4شددد. همچنین برد 

شابه بود. با در نظر صفر و گر.تن میزان وراثتم پذیری بین 

LG4 (4۳۲/۰ℎ۲= )پذیری . وراثت۸ی  و با توجه به جدول 

 لول (  نسبتاً متوسط بود. برای صفت

 (۲۲+  ۷۵=  ۹۷( برای صفات رشد)وزن و طول کل( در کل جمعیت مولدین و نتاج  ماهی سفید)تعداد کل: LGsهای اتصال)پذیری گروهوراثت -۹جدول 

 پذیری گرو  اتصال برای لول ( وراثت وزن ( پذیری گرو  اتصال برای وراثت های گرو  اتصالتعداد لو(وس گرو  اتصال

LG1 4 ۱۰− 4  ×۱۱۹/4 ۱۷/۰ 

LG2 ۸ ۱۰− 4  ×۵۲۳/۹ ۳۹۳/۰ 

LG3 ۱۰ ۱۰− ۳  ×۲۷۵۹/۱ ۵۲۷/۰ 

LG4 ۸ ۱۰− ۳  ×۰4۵/۱ 4۳۲/۰ 

LG5 ۹ ۱۰− ۳  ×۱۱۰۹/۱ 4۵۹/۰ 

LG1 های: شام  لو(وسHL1 ،HL2 ،HL3  وHL5  .استLG2 های: شام  لو(وسHL2 ،HL1،HL3 ،HL5 ،HL6 ،HL7 ،HL9  وHL10  .است 

LG3 های: شام  لو(وسHL3 ،HL1،HL2 ،HL4  ،HL5 ،HL6 ،HL7 ،HL8 ،HL9  وHL10  .استLG4 های: شام  لو(وسHL4  ،HL3،HL5 ،HL6  ،HL7 ،HL8 ،

HL9  وHL10  .استLG5 های: شام  لو(وسHL6،HL2 ،HL3  ،HL4 ،HL5 ،HL7 ،HL8 ،HL9  وHL10 .است 

 

 (LGS) . گزینش بر مبنای گروه اتصاو۳.۳
 ۱۱(ه قبلاً ذ(ر شدددد در این تحقیق تعداد لوریهمان

منظور انتخاب دسدددت آمد. بهخانواد  خویشددداوند تنی به

صلاح خانواد  شروع برنامه ا سفید برای  سب ماهی  های منا

فاد  از گرو  اتصدددال  با اسدددت شدددد  در این تعییننژادی 

ماهی براسدداس (، از هر خانواد  سدده نمونه بچهLG4تحقیق)

لور تصاد.ی انتخاب ا.زار ا(س  بهلول (  با استفاد  از نر 

اسدداس لول (  این بود ماهیان برشدددند. علت انتخاب بچه

صال تعیین(ه وراثت ( مربوط به LG4) شد پذیری گرو  ات

تخاب تصددداد.ی صدددفت لول (  بود  اسدددت. پس از ان

با اسدددتفاد  از بچه تدا  به هر خانواد ، در اب ماهیان مربوط 

س  واریانس ژنتیکی هر بچهنر  ساس گرو  ماهی برا.زار ا( ا

صال  سبه و سپس از مجموع به LG4ات صورت جداگانه محا

واریانس ژنتیکی نتاج هر خانواد  میان ین گر.ته شد)جدول 

بهجایی(. از آن۱۰ لدین  ته در این تحقیق از (ار(ه مو ر.

لبیعت گر.ته شددد  بودند و بنابراین منشددی مشددخصددی 

های میان ین واریانس ژنتیکی در نظر گر.ته نداشددتند داد 

نشد. همچنین از ذ(ر لول ( ، وزن (  و سن مولدین در 

اسدداس ها بر. خانواد ۱۰جدول صددرف نظر شددد. در جدول 

های )گرو میان ین لول (  نتاج هر خانواد  در سددده گرو 

بندی شدند. بررسی واریانس ژنتیکی اول، دو  و سو ( گرو 

نشددان داد (ه .قط  LG4ت  نتاج هر خانواد  براسدداس ت 

سه، چهار، ت  .رزندان خانواد لول و وزن ت  شمار   های 

ترتیب پنج و شدددش با ا.زایش و (اهش واریانس ژنتیکی به

ند یا.ت (اهش  جدول  ا.زایش و  جدول ۱۱) . ۱۱(. در 

های های خانواد ، .قط داد جدول سددازیمنظور خلاصددهبه

های اند و داد شددمار  سدده، چهار، پنج و شددش ذ(ر شددد 

های ای از خانواد عنوان نمونهخانواد  شدددمار  هشدددت به
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 است.نشد  آورد  شد ذ(ر

 HL10و  HL3 ،HL4 ،HL5 ،HL6 ،HL7 ،HL8 ،HL9های شامل لوکوس LG4بر اساس  میانگین واریانس ژنتیکی نتاج ماهی سفید -۱۰جدول 

 ها شمار  گرو 

 بر اساس لول ( 

شمار  

 خانواد 

 شد  تعداد نتاج انتخاب

 صورت تصاد.یبه

میان ین واریانس 

 ژنتیکی

 میان ین لول ( 

 متر()سانتی

 میان ین وزن ( 

 )گر (

 گرو  اول

 ۱۶/۱ ۲۶/۵ ۶۸/۵4۶۸ ۳ شش

 ۰۵/۱ ۱۳/۵ 4۷/۵۲۵۷ ۳ یازد 

 ۰۶/۱ ۱/۵ 4/۵۱۶۱ ۳ هشت

 گرو  دو 

 ۸۹۶/۰ ۷۶/4 ۰۸/۵۲۸۲ ۳ سه

 ۸۳/۰ ۶۶/4 ۵۹/۵۲۵۵ ۳ دو

 ۸۹۳/۰ ۶۳/4 ۷۶/۵۱۲۰ ۳ چهار

 ۸/۰ ۶۳/4 ۸۲/۵۲۱۰ ۳ ی 

 4۶/۰ ۱۶/4 ۵۲/۵۲۳۰ ۳ نه

 ۶۱/۰ ۱/4 ۳۷/۵۰4۱ ۳ د 

 گرو  سو 
 ۳۶/۰ 4۶/۳ ۸۳/۵۰۲۳ ۳ هفت

 ۳/۰ ۳/۳ ۵۹/۵4۵۹ ۳ پنج

 

 ها براساس واریانس ژنتیکی هر فردبررسی تغییرات طول و وزن نتاج خانواده -۱۱جدول 

 افزایش طول و وزن افراد خانواده با افزایش واریانس ژنتیکی.( است. صورت تصادفی انتخاب شده)از هر خانواده سه فرد به

 وزن ( )گر ( متر(( )سانتیلول  ت  .رزندانواریانس ژنتیکی ت  شمار  خانواد 

 سه

۱۳/۵۳۲۵ ۹/۵ ۶4/۱ 

۹۳/۵۳۰۳ 4/4 ۶/۰ 

۱۸/۵۲۱۷ 4 4۵/۰ 

 چهار

۹۸/۵۱۳۹ ۹/۵ ۶4/۱ 

۸/۵۱۲۹ ۸/4 ۸4/۰ 

۵۱/۵۰۹۲ ۲/۳ ۲/۰ 

 پنج

۶۶/۵۵۷۸ ۶/۳ 4۲/۰ 

4/۵۵۱۹ ۲/۳ ۲۷/۰ 

۷۳/۵۲۸۰ ۱/۳ ۲۱/۰ 

 شش

۵۸/۵۵۱۹ ۵/۶ ۹4/۱ 

۵۲/۵۵۰۱ ۶/۵ ۱۹/۱ 

۹۶/۵۳۸4 ۷/۳ ۳۵/۰ 

 هشت

۳۸/۵۱۲۰ ۶/۵ ۳۶/۱ 

۱۳/۵۲۱۸ ۲/۵ ۱۳/۱ 

۷۱/۵۱4۵ ۵/4 ۷/۰ 

 یازد 

4۶/۵۳۷۶ ۶/4 ۶۷/۰ 

4۶/۵۳۲۳ ۷/4 ۷۷/۰ 

۵۱/۵۰۷۲ ۱/۶ ۷۲/۱ 

 ی 

4۲/۵4۰۶ ۸/۵ ۲۹/۱ 

۰۶/۵4۳4 ۱/۳ ۲/۰ 

۹۸/4۷۹۱ ۰/۵ ۹۳/۰ 

 . ۱۱ادامه جدول 
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 وزن ( )گر ( متر(( )سانتیلول  ت  .رزندانواریانس ژنتیکی ت  شمار  خانواد 

 دو

۹۶/۵4۰۶ ۸/4 ۹4/۰ 

4/۵۰۶۲ ۹/4 ۹۱/۰ 

4۲/۵۲۹۷ ۳/4 ۶4/۰ 

 هفت

4/4۸۹۰ 4/4 ۶۳/۰ 

۲۵/4۹۰4 ۲/۲ ۰۶/۰ 

۸۶/۵۲۷۶ ۸/۳ ۳۹/۰ 

 نُه

۹۸/۵۲۵۹ ۳/4 ۵/۰ 

۶۶/۵۲۷۱ ۹/۳ ۳۵/۰ 

۹۳/۵۱۵۹ ۳/4 ۵۳/۰ 

 دَ 

4۹/۵۲۰۳ ۵/۳ ۲۹/۰ 

۶۵/4۸4۶ ۸/۲ ۱۲/۰ 

۹۸/۵۰۷۳ ۰/۶ 4۳/۱ 

 و نتیجه گیری . بحث۴
شه صال ایجادنق شان رشد  از های ات مور.ی  های پلین

ضروری جهت اجرای یکی از ابزار مختت گونه های ژنتیکی 

گذار بر .نوتیپ)های( های تیثیرتحقیقات جام  برای لو(وس

هایی (ه به صفات مهم تجاری خصور آناست بهمورد نظر 

(. در این مطالعه Chistiakov et al., 2005) متص  هستند

(پور معمولی در ماهی  ریزماهوار های نشدددان ربا (اربرد 

ید لو(وس م  سدددف ید)شددددا ماهی سدددف های مختت 

، HL1 ،HL2 ،HL3 ،HL4 ،HL5 ،HL6هددایلددو(ددوس

HL7 ،HL8 ،HL9  وHL10 تدا ید شدددد. اب یت ( تول قابل

آمد  در برنامه اصدددلاح نژاد دسدددتهای به(اربرد لو(وس

های واقعی ماهی سددفید بررسددی شددد: ا.زایش تعداد ال 

هد  ل NAشدددد )مشدددا عداد ا مه  (NEهای مؤثر)( و ت ه

به جمعیت مولدین لو(وس تاج نسدددبت  ها در جمعیت ن

شان ست. دهند  ا.زایش پلین سم در جمعیت نتاج ا مور.ی

نتاج  PICشددود . مشدداهد  می4جدول  (ه درلوریهمان

 Hardy براساسوالدین ا.زایش یا.ته است.  PICنسبت به 

 یبخشدددهم تحددت رودیم انتظددار (۲۰۰۳) همکدداران و

 با نیبنابرا. باشدد بزرگتر Fst از Rst ،مانند-گا  یهاجهش

 توانیم( ۶)جدول  (  Fst(  از  Rstبودن توجه به بالاتر

 را نیمولد به نسبت نتاج سمیمور.یپل زانیم شیا.زا علت

 های مورد انتظارهتروزی وسدددیتی. داد نسدددبت جهش به

(HEوس)های ( لوHL3 ،HL4 ،HL5 ،HL7، HL8، HL9 

در هر دوی جمعیت مولدین و نتاج نسدددبت به  HL10و 

سیتی شاهد هتروزی و علت ( بالاتر بود. بهHo) شد های م

در ( Ho) شدددد صدددفر بودن هتروزی وسدددیتی مشددداهد 

الذ(ر نسدددبت به هتروزی وسدددیتی مورد های .وقلو(وس

شاخت تربیتHE) انتظار  ) (Fشان شد (ه ن دهند  ( ی  

بالای این لو(وس خالر ها و احتمالاً بههوموزی وسدددیتی 

ست. بالاتراللی بودن آنت  سیتیها ا های بودن هتروزی و

شاهد  سبت به  HL2و  HL1های ( در لو(وسHoشد )م ن

ها در هر ( این لو(وسHE) تی مورد انتظارهتروزی وسدددی

شان سیتی دوی جمعیت مولدین و نتاج ن دهند  هتروزی و

(ه مقدار منفی شاخت لوریبالای این دو لو(وس است به

چنین با ا.زایش (ند. هم( این ادعا را تییید میF) تربیت

و  HL1) ( این دو لو(وسHE) هتروزی وسیتی مورد انتظار

HL2شان داد ( در جمعیت ن شاخت تربیت ا.زایش ن تاج، 

در  HL2و  HL1های و در نتیجه هتروزی وسددیتی لو(وس

سبت به جمعیت مولدین بالاتر بود. (اهش  جمعیت نتاج ن

سبت به  HL6( لو(وس F) جزئی شاخت تربیت در نتاج ن
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دهند  (اهش هتروزی وسددیتی این جمعیت مولدین نشددان

عادل تاج بود. آزمون ت یت ن –هاردی  لو(وس در جمع

، HL1 ،HL2 ،HL3) هاواینبرگ نشان داد (ه همه لو(وس

HL4 ،HL5 ،HL6 ،HL7 ،HL8 ،HL9  وHL10 در هر )

هاردی قانون  تاج از  لدین و ن یت مو واینبرگ -دوی جمع

شدددد  نتیجه گر.ته تبعیت نکردند. با توجه به موارد ذ(ر

الذ(ر برای (اربرد در برنامه های .وقشدددود (ه لو(وسمی

مناسددب هسددتند.  نشددان ر(م  گزینی ماهی سددفید بهبه

ماهوار های رنشدددان همچنین  یت  ریز قابل (پور معمولی 

(ه در این تحقیق لوریرد در ماهی سددفید را دارند به(ارب

(ه لوریهای مختت ماهی سفید تولید شد. همانلو(وس

شاهد  می۸. و ۷های در جدول در جمعیت  HL1شود . م

سایر لو(وس LDوالدین هیچ  شان نداد ولی مربتی با  ها ن

عد   HL5و  HL2 ،HL3در جمعیت نتاج با سدده لو(وس 

عادل پیوسدددت ی مر در  HL2بتی نشدددان داد. لو(وس ت

عد  تعادل پیوسددت ی مربت نشددان  HL3مولدین .قط با 

، HL1 ،HL3مربتی با  LDدر نتاج  HL2(ه داد در حالی

HL5 ،HL6 ،HL7، HL9  وHL10  نشددددان داد. از

نای انحراف از  LDا.زار آرلکویین (ه نر جاییآن را بر مب

اسکور -واینبرگ و با استفاد  از آزمون (ای -تعادل هاردی

سبه می  HL1های مربت لو(وس LD(ند این ا.زایش محا

تاج را می HL2و  یت ن به ا.زایش انحراف از در جمع توان 

واینبرگ این دو لو(وس در نتاج نسبت داد. -تعادل هاردی

داری شدددود معنی. مشددداهد  می۵(ه در جدول چنانهم

در  ۰۵/۰از  HL2و  HL1های انحراف از تعادل در لو(وس

در جمعیت نتاج ا.زایش یا.ته  ۰۰۱/۰جمعیت مولدین به 

 است.

یب دو رویکرد  ی   LAو  LDاز لرف دی ر، تر( در 

شددود (ه از نظر شددناخته می LDLAعنوان آنالیز منفرد به

سیار قوی و نیرومندی به ست میآماری آنالیز ب دهد زیرا د

سی نال ست ی .قط  ست یاللاعات پیو واقعی را  های پیو

ید می (. Pikkuhookana and Sillanpää, 2014(ند )تیی

عه ای ی  روش جدید ژنتیکی)گزینش همچنین در مطال

توصیغ شد (ه به دستیابی ( (LGS) مبنای گرو  اتصالبر

های قاب  انتخاب های (د(نند  .نوتیپسدددری  مکان ژن

یدهان   جام یا ان مالار (. Culleton et al., 2005) ای 

در جمعیددت نتدداج و  LDبنددابراین بددا تر(یددب نتددایج 

ثت بهورا مد  برای هر لو(وس، پنج گرو  دسدددتپذیری  آ

اتصال مرتبط با صفات لول (  و وزن (  به دست آمد و 

ثتجاییاز آن مه (ه ورا فت وزن در ه پذیری برای صددد

های اتصددال ور گرو خصددهای ت  لو(وسددی و بهحالت

ها پذیری این لو(وسبسدددیار اندک بود بنابراین از وراثت

سفید صفت وزن (  در ماهی  شم برای  شد. از چ شی  پو

صال تعیین و  LG1،  LG2 ،LG3 ،LG4) شد پنج گرو  ات

LG5 گرو  اتصددال )LG3 ( ۵۲۷/۰) پذیریترین وراثتبالا

(ه جاییرا برای صدددفت لول (  نشدددان داد. ولی از آن

تاج  HL2و  HL1لو(وس  لدین و ن یت مو در هر دو جمع

ضعیت ثابتی از نظر  شخت LDو شتند و برای م شدن ندا

های است بنابراین گرو  G2ها نیاز به ی  نس  وضعیت آن

، LG1شام  این دو لو(وس (نار گذاشته شدند (ه شام  

LG2، LG3 و LG5 .ند ثت  LG4بود تاً ورا پذیری نسدددب

سطی شان داد ℎ2= 4۳۲/۰) متو صفت لول (  ن ( برای 

، HL3، HL4 ،HL5 ،HL6 ،HL7های (ه شدددام  لو(وس

HL8 ،HL9  وHL10 هشت لو(وس با نُه ژنوتیپ(. بود( 

آمد  دستبا توجه به وجود همبست ی مربت معنادار به

با وزن (  می  LG4تصدددال توان از گرو  ابین لول (  

برای دستیابی به وزن بیشتر در ماهی سفید استفاد  (رد. 

های با میان ین توان .رض (رد (ه نتاج خانواد بنابراین می

باً وزن  عاق بالاتر و مت   ) بالاتر، لول  یانس ژنتیکی  وار

اسددداس میان ین واریانس بالاتری نشدددان خواهند داد. بر

خانواد  تاج  مانژنتیکی ن . ۱۰جدول  (ه درلوریها ه

شام  خانواد  گرو  اولشود، در مشاهد  می شمار  ) های 

شش، یازد  و هشت(: با ا.زایش میان ین واریانس ژنتیکی 

نتاج، میان ین لول (  و متعاقب آن وزن (  نیز ا.زایش 

جز در مورد خانواد  شدددمار  هشدددت (ه )به اسدددتیا.ته

بودن علت ناچیزمیان ین وزن آن اند(ی (متر شدددد (ه به

ست(. در قاب  چشم شی ا شام  خانواد  گرو  دو پو های )

های شدددمار  ی ، ی ، دو، سددده، چهار، نُه و دَ (: خانواد 

شد  تبعیت نکردند. خانواد  شمار  چهار و نُه از .رض ذ(ر

دن بالاترین میان ین واریانس ژنتیکی در بین بوسدده با دارا
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جه خانواد  (  و در نتی بالاترین لول  های این گرو ، 

بالاترین میان ین وزن (  را نشان داد و خانواد  شمار  دو 

سبت به خانواد  شمار   با توجه به میان ین واریانس خود ن

یان ین حای م (  نیز در سددده از ل (  و وزن  های لول 

دادن رار گر.ت. خانواد  شدددمار  دَ  با نشدددانمرتبه دو  ق

(مترین میان ین واریانس ژنتیکی، (مترین میان ین لول 

(  را داشت و در مرتبه سو  قرار داد  شد. از لرف دی ر، 

با وجود دارا ُه  مار  ن یانس خانواد  شددد یان ین وار بودن م

شمار  دَ ، لول (  بالاتر  سبت به خانواد   ژنتیکی بالاتر ن

م   گرو  سدددو زن (متری نشدددان داد. در ولی و )شدددا

شمار  هفت و پنج( میان ین واریانس ژنتیکی خانواد  های 

با لول (  نشدددان خانواد  بالی  های این گرو  هیچ ارت

 ندادند و به عبارت دی ر از .رض ذ(رشد  تبعیت نکردند.

یانس خانواد  ۱۱در بین این  ، بررسدددی تغییرات وار

( مشدددخت ۱۱)جدول  انواد ت  ا.راد هر خژنتیکی ت 

(رد (دده بددا ا.زایش و (دداهش واریددانس ژنتیکی ا.راد 

شش بهخانواد  سه، چهار، پنج و  شمار   ترتیب لول های 

(  و متعاقب آن وزن (  ا.زایش و (اهش نشدددان داد. 

مرتبط با صددفت لول  QTLاحتمالاً به ی   LG4بنابراین 

ندادند ها چنین نظمی نشان (  متص  است. سایر خانواد 

به با خالر اثرات متقاب  ژن(ه ممکن اسدددت  های دی ر 

LG4 شد، همچنان ساس (ه بربا  و همکاران Chistiakovا

توانند در ی  صفت می QTL( ی  یا تعداد زیادی ۲۰۰۶)

 ی   QTL. وقتی بیشتر از ی  یا .نوتیپ شر(ت (نند

دهند هر ی  خصددور را تحت تیثیر قرار میصددفت به

ممکن اسددت انداز  مؤثر متفاوتی داشددته باشددند و اثرات 

QTLضعیغ تغییر (ند و اثر های ا.راد می تواند از قوی به 

بنابراین احتمال . ها امری عادی اسدددتQTLمتقاب  بین 

 اثر متص  باشد. -(وچ  QTLبه ی   LG4رود می

 نتیجه گیری کلی
با توجه به موارد ذ(ر شدددد  در بالا، مولدین و نتاج   

های شدددمار  سددده، چهار، پنج و شدددش مربوط به خانواد 

ها با ا.زایش و (ه هر ی  از نتاج این خانواد اسدداس اینبر

یانس ژنتیکی گرو  اتصدددال  در لول و  LG4(اهش وار

ترتیب ا.زایش و (اهش نشدددان دادند متعاقباً وزن (  به

صلاح نژاد توانند (امی سبی برای (اربرد در آراز ا ندید منا

شند. همچنین در بین گرو  سفید با های خانوادگی، ماهی 

علت های شش، یازد  و هشت( به)شام  خانواد  گرو  اول

خانواد  (ه  ما  یت از .رض  (اهش تبع با ا.زایش و  ها 

باً وزن (  نیز  میان ین واریانس ژنتیکی در لول و متعاق

تواند (اندید یش و (اهش نشدددان دادند میترتیب ا.زابه

مطلوبی برای (اربرد در شددروع برنامه اصددلاح نژادی ماهی 

)شددام   سددفید باشددد. بنابراین در مجموع شددش خانواد 

شش، یازد  و هشت( خانواد  سه، چهار، پنج،  شمار   های 

 برای (اربرد در شدددروع برنامه اصدددلاح نژاد ماهی سدددفید

 شوند.پیشنهاد می
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