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Abstract 
In this study, the genetic diversity and inbreeding coefficient of the Anzeh fish population in three distinct 

geographical regions were investigated and estimated in ten gene loci using fluorescently labeled 

microsatellite markers. Sampling was conducted with 20 adult Anzeh fish (male and female), 10 one-year-

old fish and 10 two-year-old young from Breeding Center of Khuzestan General Directorates fisheries, 20 

fish from the Karkeh, and the Dez Dams. Among 33 private alleles in all populations, BC-49 and BC-39 loci 

exhibited the most five alleles. The highest (11) and lowest (2) number of private alleles were found in Male 

cultured and wild (Dez and Karkheh) populations. The minimum and maximum Shannon diversity index 

were 1.169 and 1.650 in Karkheh and one-year-old cultured populations. The mean F index was calculated 

as 0.018 in all populations. The mean inbreeding coefficient of Fis was 0.0059 in all Loci. Negative numbers 

were obtained in five loci and the Fis ranged from 0.123 to 0.289 in the rest of the loci, which indicates low 

inbreeding in populations. The two-year-old cultured population was in Hardy-Weinberg equilibrium at all 

loci. However, one-year-old breeding, Karkheh, and Dez population in one locus, and Male and Female 

cultured broodstocks in two and six loci showed a significant deviation from the Hardy-Weinberg 

equilibrium (p<0.05). The AMOVA based on FST illustrated 13% and 78% of the diversity between and 

within the population, respectively. The calculated FST (0.126) showed a meaningful moderate genetic 

distance among the populations (p<0.05). According to the FST matrix, the lowest genetic distance (0.038) 

was observed between the two-year-old cultured and Dez populations. The highest genetic distance was 

found at 0.185 between the Female cultured and Karkheh populations. These results showed that the 

populations of Anzeh have high genetic diversity in Khuzestan, and very little inbreeding was observed in 

the populations. 
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INTRODUCTION 
Knowledge of the amount of genetic diversity among individuals of a species is one of the valuable goals of 

stock management and breeding, so population genetic studies or molecular ecology of economically 

valuable fish are very necessary to protect their population and maintain sustainable fishing. One of the 
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requirements of broodstock management in hatcheries is to estimate the genetic dependency among them. 

With genetic monitoring, it is possible to estimate the genetic diversity during many generations of aquatic 

breeders and provide important information about the efficiency of reproduction management. 

 

MATERIAL AND METHODS 
In this study, the genetic diversity and inbreeding coefficient of the Anzeh fish population in three distinct 

geographical regions were investigated and estimated in ten gene loci using fluorescently labeled 

microsatellite markers. Sampling was conducted with 20 adult Anzeh fish (equal ratio of male and female), 

10 one-year-old fish and 10 two-year-old young from Native Fish Breeding Center of Khuzestan General 

Directorates for fisheries, 10 fish from the Karkeh, and 10 fish from the Dez lakes behind Dams. 

 

RESULTS 
Among 33 private alleles in all populations, BC-49 and BC-39 loci exhibited the most five alleles. The 

highest (11) and lowest (2) number of private alleles were found in Male cultured and wild (Dez and 

Karkheh) populations. The BC-47 locus had two private alleles exclusively in the one-year-old population.. 

The mean observed (Ho) and expected (He) heterozygosity in all populations were calculated as 0.667 and 

0.681, respectively. The minimum and maximum Shannon diversity index were 1.169 and 1.650 in Karkheh 

and one-year-old cultured populations, respectively. The mean F index was calculated as 0.018 in all 

populations. The mean inbreeding coefficient of Fis was 0.0059 in all Loci. Negative numbers were obtained 

in five loci and the Fis ranged from 0.123 to 0.289 in the rest of the loci, which indicates low inbreeding in 

populations. The two-year-old cultured population was in Hardy-Weinberg equilibrium at all loci. However, 

one-year-old breeding, Karkheh, and Dez population in one locus, and Male and Female cultured broodstocks 

in two and six loci showed a significant deviation from the Hardy-Weinberg equilibrium (p<0.05). The 

AMOVA based on FST illustrated 13% and 78% of the diversity between and within the population, 

respectively. The calculated FST (0.126) showed a meaningful moderate genetic distance among the 

populations (p<0.05). According to the FST matrix, the lowest genetic distance (0.038) was observed 

between the two-year-old cultured and Dez populations. The highest genetic distance was found at 0.185 

between the Female cultured and Karkheh populations.  

 

DISCUSSION AND CONCLUSION 
These results showed that the populations of Anzeh have high genetic diversity in Khuzestan, and very little 

inbreeding was observed in the populations. 

Since there are no main factors influencing natural selection in wild aquatic populations (such as food 

competition, pressure from fishermen, environmental conditions, etc.) It will be in such a situation, that the 

phenomenon of "inbreeding" causes an increase in the percentage of malformations in the produced fish and, 

as a result, reduces production efficiency. In fact, due to the small population of breeding fish and the 

possibility of their close kinship, strengthening the possibility of "inbreeding" is always in a potential form. 

Inbreeding or the phenomenon of inbreeding, the genotypic structure of the population is determined not 

only by the allelic frequencies and the forces affecting the allelic frequency (mutation, migration, deviation, 

and drift or random mating) but also by the mating system. As a result of inbreeding, the genetic purity is 

increased, and the amount of impurity is also reduced compared to random mating conditions. The 

phenomenon of inbreeding occurs in natural and cultivated societies due to inbreeding and positive selective 

mating, when phenotypic.  
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 Luciobarbus)جمعیت ماهی عنزه و ضریب همخونی  یکیتنوع ژنتو مقایسه  یینتع

esocinusماهوارهیزبا استفاده از نشانگر رو وحشی  ( پرورشی 
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 چکیده

با استفاده ده جایگاه ژني  منطقه جغرافیایي،سه پرورشي و وحشي در عنزه جمعیت ماهي و ضریب همخوني تنوع ژنتیکي مقایسه  هدف این مطالعه
ماهي جوان یک و دو ساله از مرکز تکثیر شیلات خوزستان،  20مولد عنزه )نر و ماده(، ماهي  20هانمونهبود.  از نشانگر ریزماهواره نشاندار فلورسنس

 آلل پنج با BC-39 و BC-49 هایجایگاه ها،جمعیت کل اختصاصي آلل 33 تعداد ماهي دریاچه پشت سد کرخه و دریاچه سد دز بودند. از 20
 نر مولدین پرورشي هایجمعیت در ترتیب به آلل 2 و 11 تعداد با اختصاصي آلل تعداد کمترین و بیشترین. بودند اختصاصي آلل تعداد بیشترین
 میانگین. بود 380/1 شانون تنوع شاخص و 759/3 و 2/5 ترتیب به موثر و واقعي آلل فراواني میانگین. شد مشخص( کرخه و دز) وحشي و پرورشي

 با پرورشي نر جمعیت در آلل واقعي فراواني بیشترین بود. 681/0 و 677/0 به ترتیب انتظار مورد و هتروزیگوسیتي شده مشاهده هتروزیگوسیتي
 ترتیب به کرخه سد دریاچه پشت جمعیت در موثر و واقعي آللي فراواني تعداد کمترین. بود پرورشي یکساله جمعیت در 79/4 موثر و آلل 6/6 تعداد

 در(609/0)( 778/0و مورد انتظار )( 420/0)( 82/0شده به ترتیب ) مشاهده هتروزیگوسیتي بود. بیشترین و کمترین میانگین 104/3 و 1/4 مقادیر با
بود.  (65/1 ساله )یک عنزه در بیشترین، کرخهجمعیت  ( در169/1) شانون شاخص بود. کمترین پرورشي ماده مولدین یکساله پرورشي و جمعیت
مولدین . بود 0059/0 پایین مقدار هاجایگاه همه در( Fis) همخوني ضریب شاخص میانگین. بود 018/0 هاجمعیت کل در( F) تثبیت شاخص مقدار

 بر واریانس (. تجزیه>p 05/0دادند )واینبرگ نشان -داری از تعادل هاردیانحراف معنيماهي نر و ماده پرورشي به ترتیب در دو و شش جایگاه 
های ماهي عنزه موجود در استان خوزستان از جمعیت جمعیتي و درون تنوع از 87% و هاجمعیت بین به مربوط را تنوع از 13% مقدار STF اساس

 وجود دارد. ها تنوع ژنتیکي خوبي برخوردارند، میزان همخوني خیلي کمي در جمعیت

 واینبرگ-ژنتیکي، تعادل هاردیو تمایز  ، تنوعدرون آمیزی، ، ریزماهوارهعنزهواژگان کلیدی: 
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 مقدمه. 1

آگاهي از میزان تنوع ژنتیکي بین افراد یک گونه، از اهداف 
-که بررسيطوریارزشمند مدیریت ذخایر و اصلاح نژاد مي باشد، به

های ژنتیک جمعیت یا اکولوژی مولکولي ماهیان باارزش اقتصادی 
به منظور حفاظت از جمعیت آنها و حفظ صید پایدار بسیار ضروری 

های مدیریت یکي از نیازمندی (.Wang et al., 2007)است 
مولدین در هچری ها تخمین وابستگي ژنتیکي در میان آنها مي 

های ژنتیکي در طول نسلتوان تنوع باشد. با پایش ژنتیکي مي
متمادی مولدین آبزی را تخمین زد و اطلاعات مهمي در مورد 

که در شرایط پرورشي کارآیي مدیریت تکثیر فراهم آورد. از آنجایي
های آبزیان گزیني طبیعي در جمعیتعوامل اصلي تاثیرگذار بر به

وحشي )مانند رقابت غذایي، فشار صیادان، شرایط زیست محیطي و 
غیره( وجود ندارد، بنابراین در بعضي از مولدین ماهیان پرورشي 

شود. در چنین شرایطي، بروز های تکاملي مشاهده ميناهنجاری
سبب افزایش درصد ناهنجاری در بچه « آمیزش خویشاوندی»پدیده 

شود ماهیان تولیدی شده و در نتیجه کاهش بازده تولید مي
(Alavi, 2008) به جمعیت اندک ماهیان مولدین . در واقع، با توجه

ها، تقویت احتمال بروز پرورشي و احتمال خویشاوندی نزدیک آن
شکل بالقوه وجود همیشه به« درون آمیزی یا آمیزش خویشاوندی»

ی همخوني یا پدیده. (Gjedrem and Baranski, 2009)دارد 
های درون آمیزی، ساختار ژنوتیپي جمعیت نه تنها توسط فراواني

آللي و نیروهای موثر بر فراواني آللي )جهش، مهاجرت، انحراف و 
رانش یا آمیزش تصادفي( بلکه توسط سیستم آمیزشي نیز تعیین 

شود. در نتیجه انجام درون آمیزی خلوص ژنتیکي افزایش یافته، مي
و در مقایسه با شرایط آمیزش تصادفي مقدار ناخالصي نیز کاهش 

در جوامع طبیعي و پرورشي به علت  آمیزیمي یابد. پدیده درون
شباهت  کههنگاميگیری انتخابي مثبت، آمیزش خویشاوندان و جفت

دهد. در امور فنوتیپي بر صفات قابل توارث استوار است، رخ مي
پروری، ممکن است درون آمیزی در اثر انتخاب مدیریت صید یا آبزی

ند توسط جفت در محیط طبیعي یا در انجام تلاقي افراد خویشاو
-Hashemzadeh).انسان در مراکز تکثیر صورت گیرد

sagharlu 2003)  تحت تاثیر نسبت  ،جمعیت سطح همخوني
-مي قي و اندازه جمعیتلاهای تها در تولیدمثل، سیستمنرها به ماده

 همخونيگیرترین پیامد چشم .(Naghavian et al., 2013)باشد 
مانند رشد کاهش فنوتیپي صفاتي است که با کارایي فیزیولوژیکي 

پسروی »مثلي در ارتباط هستند که به این پدیده و ظرفیت تولیدو بقا 
پتانسیل انتخاب مداوم در تواند که مي شودگفته مي «درون زادآوری

 Charlesworth and) یک جمعیت پرورشي را محدود کند

Willis, 2009) های مولد برای ساختار ژنتیکي جمعیت. آگاهي از
برقراری و نگهداری از تنوع ژنتیکي مولدین پرورشي در حال پرورش 
مهم است. در این راستا اطلاع از تنوع ژنتیکي ماهي عنزه که چندین 
نسل در مرکز تکثیر و توسعه ماهیان بومي شیلات تکثیر و نگهداری 

تواند اعتماد وکارا ميوسیله یک نشانگر ملکولي قابل شده است، به

ترین نشانگرها برای روش ها از معروفراهگشا باشد. ریزماهواره
 مطالعات وانتساب والدین و مطالعات ژنتیک جمعیت در ماهیان 

-هب و توسعه(. Liu and Cordes, 2014) اندشده تبدیل ژنومي
 هایزمینه در قبل از که انِاِیدی نشانگرهای هایفناوری کارگیری
 شناسيزیست جمعیت، ژنتیک مولکولي، سیستماتیک مانند دیگری

تکاملي، اکولوژی مولکولي، ژنتیک حفاظتي و نظارت بر ایمني 
پروری را صنعت آبزی شکبيشده است، غذاهای دریایي انجام مي

-Abdul)دهد ای تحت تأثیر قرار ميهای غیرمنتظرهبه روش

Muneer, 2014)های متعددی از ای کپي. نشانگرهای ریزماهواره
 های یک تا شش جفت باز هستندتکرارهای توالي ساده در اندازه

(Tautz, 1989). ژنوم  شده حفاظت بسیار مناطق در هاهرریزماهوا
 محسوب آغازگرهای اختصاصي برای مهمي بسیار منبع وقرار دارند 

نشانگرهای ریزماهواره تنوع بالایي در همه نشانگرهای  .شوندمي
دهند که آنها را برای حفاظت از تنوع زیستي و ژنتیکي نشان مي
 Tessierخوني )، هم(Reilly et al., 1999)اندازه جمعیت مؤثر 

et al., 1997 ،) مطالعات خویشاوندی و رفتاری(Bekkevold 

et al., 2002)،  تجزیه و تحلیل جریان ژن(Hallerman, 

 جهت توان مي هاهرریزماهوا سازد. ازبسیار مفید مي (2004
 استفاده مشترک جد با خویشاوندی نزدیک با هایيجمعیت شناسایي

مرکز »تکثیر های ر برنامهد. (Chistiakov et al., 2006) نمود
 پدرها با دخترها امکان تلاقي« تکثیر و توسعه ماهیان بومي شیلات

و مادران با پسران بسیار زیاد است که به دنبال آن احتمال ازدیاد 
-آمیزشافزایش خواهد داشت. در این بین های کشنده مغلوب ژن

ممکن است بنابراین،  کنند.شاوندی نقش مهمي را ایفا ميیهای خو
نسل نتاج تولید شده در مرکز تکثیر و توسعه ماهیان بومي شیلات، 

از باشند. « خویشاوند تني»فرزندان والدین مشترک بوده و با هم 
که گاهي برای نوسازی جمعیت مولدین مرکز تکثیر به صید آنجایي

شود، بدین منظور این مطالعه با هدف مولد از طبیعت روی آورده مي
قایسه تنوع ژنتیکي سه جمعیت از ماهیان عنزه خوزستان بررسي و م

شامل جمعیت نگهداری شده در بانک ژن زنده مرکز تکثیر ماهیان 
های خوزستان، جمعیتي از ماهیان صید شده از دریاچه بومي شیلات

 پشت سد کرخه و دز انجام شد.

 ها. مواد و روش2

نمونه با  1400این مطالعه در فروردین ماه سال نمونه برداری، 
که جداگانه نگهداری  های پیش فرضاز جمعیتماهي  60 برداری از

نر  مولد یعنزه بالغ )نسبت مساو يماه ینمونه 20 شاملشوند، مي
دو ساله جوان از مناطق مرکز  يماه 10ساله،  کی يماه 10 و ماده(،

 یهااچهیاز دربالغ  يماه 10خوزستان،  لاتیش يبوم انیماه ریتکث
از هر ماهي عنزه مقدار  شد. آغازاز سد دز  ي بالغماه 10سد کرخه و 
 97الکل اتیلیک  درسپس ر گرم از بافت باله دمي جدا و دو الي چها

های ژنتیکي به درجه قرار داده شدند و جهت انجام آزمایش
 های جنوب کشور ارسال شد.پروری آبپژوهشکده آبزی
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در ابتدا الکل اضافي نمونه ها با  اِیانِدیاستخراج برای 
قرارگیری در معرض هوا زدوده شد، سپس هر نمونه به صورت 

از کیت تجاری و همراه با ازت مایع در هاون چیني پودر شد جداگانه
Gene All  کره جنوبي( با توجه به پروتکل موجود در بروشور آن(
با استفاده از دستگاه نانودراپ و  اِیانِدی ارزیابي کیفياقدام شد. 

همچنین برای  .نانومتر انجام شد 280و  260های خوانش طول موج
درصد  1از روش الکتروفورز ژل آگاروز  اِیانِدی بررسي یکپارچگي

دقیقه استفاده  30ولت به مدت  100ولتاژ با TBE (1x ) در بافر
 نیا در و خوانش قطعات (PCR) یمرازيپل یارهیزنج اکنشو .شد

 10از  Luciobarbusهای جنس با توجه به شباهت گونهمطالعه 
از  Luciobarbus capitoمخصوص ماهي  ایریزماهواره گاهیجا

در این  (.1) جدول  شد استفاده Longwu et al. (2012) مطالعه
آغازگرها با پروب رنگي و آنالیز قطعه  کردن مطالعه، از روش نشاندار

 Capillary» مراز از دستگاهپلي ایمحصول واکنش زنجیره

Fragment analyzer  » های حاصل از آنالیز دادهشد. استفاده
 و بودن سریع همچنین باشد،آن از دقت بسیار بیشتری برخوردار مي

عدم تأثیر شرایط آزمایشگاه بر نتایج، قابلیت  و کمتر وقت صرف
قابل کنترل که باعث تکراری  سازی، روش دستگاهيچندگانه

 Vieira) باشدمي روش این مزایای دیگر از گردد،پذیری بالا مي

et al., 2016) .این فلورسنت هاینشاندار شده با رنگ آغازگرهای 
 ایواکنش زنجیره در( 1) مطابق جدول ای جایگاه ریزماهواره 10
 ایواکنش زنجیرهو ( 2با شرایط مندرج در جدول )اولیه مراز پلي
 PeQlab (Germany)در دستگاه ترموسایکلر ثانویه مراز پلي

مرحله اول شامل  PCRشدند. در آغاز، شرایط دمایي مشارکت داده 

چرخه  35دقیقه،  5گراد به مدت درجه سانتي 95واسرشت اولیه
درجه  56ثانیه، دمای  30گراد به مدت درجه سانتي 94شامل دمای 

گراد به مدت درجه سانتي 72ثانیه و دمای  35گراد به مدت سانتي
درجه به مدت  72در نظر گرفته شد. در نهایت بسط آنزیمي  ثانیه 40
 ایِانِدیبه  آغازگراز آنجایي که دمای اتصال دقیقه انجام گرفت.  5

های مختلف متفاوت بود، برای تعیین دمای بهینه، در جایگاه
-درجه سانتي 50-60جفت( در بازه دمایي 10آغازگرهای مورد نظر )

مراز انجام شد و دمای بهینه برای هر ای پليگراد واکنش زنجیره
مراز ای پليواکنش زنجیره حله دوم(. مر2جدول ) دست آمدجایگاه به

 برنامه دمایي اتصال کاهنده های رنگي با اجرایدر حضور پروب
(touchdown)  15درجه سانتي گراد و  58چرخه دمای  20شامل 

گراد با حضور نسبت یک به چهار پرایمر درجه سانتي 50چرخه دمای 
میکرولیتر از  5مقدار گرفت. در نهایت، صورت رو به جلو به پروب 

حضور قطعات در  ها با هم مخلوط و برای خوانش اندازههمه جایگاه
 Applied Biosystemیاب تگاه تواليدر دس Liz 500نشانگر 
به دست های آنالیز داده ها، فایلشد.  ( تزریق و آنالیز3730xlمدل )

 Geneious IR9ای در نرم افزار آمده از خوانش قطعات ریزماهواره
 Kearse)گرفتند قرار  يبررس مورد Microsatelliteتحت افزونه 

et al., 2012.) دست آمده به صورت فایل ژنوتیپ های بهExcell 
افزارهای مختلف مورد استفاده در نرم هاذخیره و برای آنالیز آماره

ها از قرار گرفت. جهت بررسي وجود هرگونه خطای آلل نول داده
استفاده شد  (2.2.3نسخه ) Microcheckerافزار نرم
(Oosterhout et al., 2004).

 عنزه ماهی ژنتیکی تنوع مطالعه برای استفاده مورد آغازگرهای مشخصات -1جدول 
Table 1- Primers used in the study of Anzeh genetic diversity  

Luci Primer sequence Fragment size (bp) 

BC30-F CAGTCGGGCGTCATCA GCTCCGAAATCTGCGTTTAG 
105-131 

BC30-R GTTT GGCCACAGACTGAGAGGAAC 

BC26-F CAGTCGGGCGTCATCA CATCATCACCACAGCAGCA 
221-248 

BC26-R GTTT TTCAGTCCGTCGTCTCGTCT 
BC44-F CAGTCGGGCGTCATCA TCGACGATCCGAAGATGAAT 

164-188 
BC44-R GTTT TTAGGGGTCGGGTTACTGTG 

BC59-F CAGTCGGGCGTCATCA TTCTGGAAGCGCCATCTACT 
256-324 

BC59-R GTTT CGATCCCAGGTGTCTCTTTC 

BC42-F CAGTCGGGCGTCATCA AAAGAGCAGCGGACGAATAA 
108-115 

BC42-R GTTT CGTCCAGAGGAACGGTTTAG 

BC43-F CAGTCGGGCGTCATCA CAATCATCCCTGCGAGTGTA 
162-177 

BC43-R GTTT GAGGGGATGTGGCATTTAGA 

BC47-F CAGTCGGGCGTCATCA TTTGGGTTTTGAGGGCTATG 
190-225 

BC47-R GTTT CCTTTGCTTCACCAGATACG 

BC37-F CAGTCGGGCGTCATCA GAGGCTCCCAATCCCAACAA 
238-246 

BC37-R GTTT GGAGGCAGACGAGGAAGGAA 

BC49-F CAGTCGGGCGTCATCA ACGATCCCGACAGTAAGAGC 
134-181 

BC49-R GTTT AAGGCAGCGTCTCTCTGTGT 

BC39-F CAGTCGGGCGTCATCA GTGAGCAACGCCAGCAAC 
241-250 

BC39-R GTTT CTCAGCAGCACATCACGACT 
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Base pairجفت باز : 

واکنش در مصرفی مواد حجم -2 جدول  
Table 2- volume of substances consumed in the reaction 

 

Ingredient Volume (μl) 

PCR Master Mix 

Direct primer 

7.5 

0.5 

Reverse primer 

DNA 

0.5 

1 

Double distilled sterile water 5.5 

The final volume of the reaction 15 

 

ها در للآهای مختلف فراواني آللي )تعداد آماره آنالیز آماری،
الیز واینبرگ و آن-هاردیهرجایگاه، فراواني آنها، غنای آللي، تعادل 

فراواني  ها،ها )ترکیب ژنوتیپي لوکوسواریانس مولکولي( و ژنوتیپ
زار افها، درصد هموزیگوزیتي و هتروزیگوزیتي( در نرمژنوتیپ

GenAlEx 6.5 (Peakall and Smouse, 2006 )دست به
  Fstاملشمقدار تمایز ژنتیکي جمعیت ها  آمد. برای محاسبه آماره

استفاده شد.  FSTAT 2.9.3 (Goudet, 2001)افزار از نرم
 PopGenبا استفاده از نرم افزار  Neiماتریس فواصل ژنتیکي 

نرم  های مورد بررسي درو ساختار ژنتیکي جمعیت محاسبه گردید
 1با تعداد نسل  2Structure V (2003 et al., Falush)افزار 

 Monte Carlo Markov Chain 500میلیون و تعداد چرخه 
 Kتعداد  انجام گرفت. K1-K10فرض  هزار و زیرجمعیت پیش

lEar ) دست آمدبه Structure Harvesterافزار بهینه در نرم

2012, on HoldtVand .)  

 

 نتایج. 3

 شده تهیه عنزه ماهي جمعیت ساختار و ژنتیکي تنوع مطالعه در
 وميب ماهیان تکثیر مرکز شامل مختلف جغرافیایي یمنطقه سه از

 از استفاده با کرخه و دز سدهای هایدریاچه وخوزستان  شیلات
 مرازپلي یازنجیره واکنش از پس ماهواره، ریز آغازگر جفت 10 تعداد
 پلي دهایبان آغازگرها درصد، دو آگارز ژل روی الکتروفورز و اولیه

 از دهآم دستبه نتایج(. 1 شکل) کردندایجاد  چندشکل یا مورفیک
 در بیاتوالي دستگاه توسط ایریزماهواره قطعات خوانش آنالیز
 هایانيفراو آماری خلاصه. است شده داده نشان( 8 تا 3) هایجدول
 مشخص (3) جدول در شده برده کاربه هاجایگاه همه برای ژنتیکي
 هامشخص است، تمامي جایگاه (3)چنانچه در جدول  .است شده

 شکلي،چند تعیین برای آللي بررسي در مورف( هستند.چندشکل )پلي
 تعداد ارای بیشتریند 17 مقدار با BC-47 و BC-30 هایجایگاه
 . هستند شده مشاهده آلل

با  BC-30 در این مطالعه، بیشترین تعداد آلل موثر در جایگاه
( و 7) شده مشاهده آلل تعداد مشاهده شد. کمترین149/11مقدار 

در  .دست آمدبه BC-26( نیز در جایگاه 226/3کمترین آلل موثر )
ها به دست آمد که آلل اختصاصي در کل جمعیت 33مجموع تعداد 

بیشترین تعداد آلل اختصاصي با تعداد پنج آلل متعلق به دو جایگاه 
BC-49  وBC-39  آلل اختصاصي در کل  33بود. در مجموع
داد آن در جمعیت پرورشي ها مشخص شد که بیشترین تعجمعیت

های آلل در جمعیت 2آلل و کمترین با تعداد  11مولدین نر با تعداد 
 BC-47ها مشخص شد. جایگاه دز و کرخه از مجموع کل جایگاه

 تنها در جمعیت یکساله پرورشي دارای دو آلل اختصاصي است.

 معیارهایي از گونه، یک جمعیت ژنتیک مطالعات و بررسي در
 برای( He) انتظار مورد و( Ho) شده مشاهده هتروزیگوسیتي نظیر
 مورد مناطق تمامي در جایگاه هر ازاء به و جایگاه هر در منطقه هر

 مؤثر آلل تعداد و( Na) شده مشاهده آلل تعداد. گیردمي قرار استفاده
(Ne) هاجایگاه چندشکلي میزان تعیین برای که است معیاری نیز 

 الگوی در و بیشتر هاآلل تعداد هرچقدر .شودمي استفاده
 آلل تعداد با موثر آلل تعداد باشند، داشته مشارکت هتروزیگوسیتي

 در مطالعه حاضر، میانگین کل فراواني آللي .شودمي برابر واقعي
آلل به  99/5و میانگین فراواني آلل موثر  3/12مقدار  مشاهده شده

 در هتروزیگوسیتي میانگین بیشترینباشد. ميازای هر جایگاه 
 جایگاه در آن مقدار کمترین و 8025/0با مقدار  BC-30 جایگاه

BC-49  جایگاه کل در 6813/0 کل میانگین باو  5725/0با مقدار-

 و است یک هاهتروزیگوسیتي برای نهایي حد چون. آمد دستبه ها
 حساس زیاد تنوع افزایش به هتروزیگوسیتي مقادیر رواین از

 برای ژني تنوع معیار عنوانبه مقادیر این یمقایسه باشند،نمي
 بیشتر در که) هاریزماهواره همچون چندشکل بسیار نشانگرهای

 هایتفاوت تواندنمي( دارند بالاتر یا 8/0 حدود هتروزیگوسیتي موارد
 نیز شانون اطلاعات شاخص بنابراین ،کند بیان را دقیق آنها میان

 فاقد برای صفر بین آللي تنوع شانون، شاخص در .گرددمي محاسبه
 شاخص شانونمقدار شود. مي گزارش تنوع بیشترین برای دو و تنوع

تا  BC- 26برای جایگاه  3558/1ها بین بر اساس کل جایگاه
در همه  0118/2و با میانگین کل  BC- 30برای جایگاه  5812/2
 (.3جدولها محاسبه شد )جایگاه
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 %2مراز مرحله اول روی ژل آگارز ای پلیالکتروفورز واکنش زنجیره -1 شکل

Fig. 1- The electerophores of the first PCR on 2% agarose gel 

 

 هاجایگاه همه برای ژنتیکی تنوع هایآماره خلاصه .3 جدول

Table 3- Summary of Genic Variation Statistics for All Loci 
 

Luci P Na Ne I Mean Het 

BC-30 3 17 11.1498 2.5812 0.8025 

BC-44 2 14 8.5106 2.3542 0.7250 

BC-26 2 7 3.2258 1.3558 0.6017 

BC-59 3 12 6.1069 2.0659 0.6567 

BC-42 4 13 6.6253 2.1505 0.7225 

BC-43 4 9 4.0404 1.6936 0.6317 

BC-47 *2 17 5.614 2.3044 0.7792 

BC-37 3 10 5.0713 1.8676 0.6767 

BC-49 5 13 5.4701 2.0338 0.5725 

BC-39 5 11 4.1237 1.7806 0.6442 

 Mean 12.3 5.9938 2.0188 0.6813 

 SE 3.2335 2.347 0.3583 0.0749 

P،تعداد آلل اختصاصی : Na:  آلل مشاهده شده، تعدادNe ،تعداد آلل موثر :Iشاخص شانون : ،Mean Hetمیانگین هتروزیگوسیتی : ،

 در جمعیت یکساله پرورشی* یافت شده فقط 
Na: Observed number of Alleles; Ne: Effective Number of Alleles; I: Shannon's information index P: Private 

Allels; Mean Het: Mean Heterozygosity, * Exclusively found in one year-old population  
 

 جمعیت ماهی عنزه در ده جایگاه ریزماهواره در شش تنوع ژنتیکیهای آماره -4جدول 
Table 4- Summary statistics for genetic variation of Anzeh at 10 microsatellite loci in six populations 

 

Pop  N Na Ne I Ho He F 

C.F Mean 10.000 4.700 3.233 1.198 0.420 0.609 0.347 

SE 0.000 0.731 0.520 0.166 0.103 0.065 0.162 

C.M Mean 10.000 6.600 3.767 1.496 0.580 0.689 0.167 

SE 0.000 0.686 0.546 0.124 0.079 0.039 0.095 

C.1.Y Mean 10.000 6.000 4.790 1.650 0.820 0.778 -0.061 

SE 0.000 0.298 0.366 0.070 0.063 0.020 0.087 

C.2.Y Mean 10.000 5.500 4.309 1.494 0.760 0.718 -0.078 

SE 0.000 0.601 0.581 0.139 0.072 0.049 0.095 

K.P Mean 10.000 4.100 3.104 1.169 0.680 0.616 -0.072 

SE 0.000 0.504 0.432 0.139 0.090 0.052 0.143 

D.P Mean 10.000 4.300 3.351 1.275 0.800 0.678 -0.197 

SE 0.000 0.448 0.299 0.103 0.084 0.030 0.148 

Total Mean 10.000 5.200 3.759 1.380 0.677 0.681 0.018 

SE 0.000 0.250 0.199 0.055 0.037 0.019 0.054 
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N :جمعیت، هر در تعداد Na :واقعی آلل تعداد، Ne :موثر، آلل تعداد I :شانون، شاخص Ho :شده، مشاهده هتروزیگوسیتی He :
: یکساله پرورشی، C.1.Y: نر پرورشی، C.M: ماده پرورشی، C.F : جمعیت،Pop، تثبیت شاخص: F انتظار، مورد هنروزیگوسیتی

C.2.Y ،دوساله پرورشی :K.P ،جمعیت کرخه :D.Pجمعیت دز : 
N: Number of individuals in each population; N: Number of Different Alleles; Ne: Number of Effective Alleles; I: 
Shannon's Information Index; Ho: Observed Heterozygosity, He: Expected Heterozygosity; F: Fixation Index; 
C.F: Cultured Female, C.M: cultured Male, C.1.Y: Cultured one year-old, C.2.Y: Cultured two year-old, K.P: 
Karkheh Population, D.P: Dez population 
 
 

 ماهي مختلف های¬جمعیت در آللي چندشکلي هایشاخص
 جدول در چنانچه. است شده مشخص( 4) شماره جدول در در عنزه

 و واقعي آلل فراواني میانگین ها،جمعیت کل در است، مشخص( 4)
 شانون شاخص کل میانگین و 759/3 و 2/5 ترتیب به موثر آلل
 میانگین. آمد دستبه 380/1±055/0 مقدار هاجمعیت کل برای

 و 677/0 هاجمعیت همه مجموع در شده مشاهده هتروزیگوسیتي
 شد محاسبه 681/0 مقدار انتظار مورد هتروزیگوسیتي میانگین برای

 در شده مشاهده هتروزیگوسیتي میزان است، مشخص همانطورکه و
 انتظار قابل هتروزیگوسیتي با و بالاست نسبتا   عددی جمعیت کل

 در واقعي آلل فراواني بیشترین مطالعه، این در. دارد همخواني
 بیشترین کهدرحالي آمد، دستبه 6/6 تعداد با پرورشي نر جمعیت
 پرورشي یکساله جمعیت به متعلق 79/4 مقدار با موثر آلل فراواني

 دریاچه پشت جمعیت در موثر آلل و آللي فراواني تعداد کمترین. بود
(. 4جدول) آمد دستبه 104/3 و 1/4 مقادیر با ترتیب به کرخه سد

 هر برای و هاجایگاه اساس بر شده مشاهده هتروزیگوسیتي میانگین
 پرورشي جمعیت برای 82/0 مقدار بیشترین از بردارینمونه جمعیت
 محاسبه پرورشي ماده مولدین برای 420/0 مقدار کمترین تا یکساله

 هایجایگاه در شانون شاخص میانگین کمترین(. 4جدول) شد
 169/1 ترتیب کرخه سد هایدریاچه در عنزه ماهي چندشکل
 هاجمعیت بین شانون شاخص میانگین مقدار بیشترین و شد محاسبه

 شیلات بومي ماهیان تکثیر مرکز در یکساله عنزه جمعیت در
 این در بالاتر تنوع بیانگر که باشدمي 650/1 مقدار با خوزستان
کاهش میزان  (.4جدول) باشدمي هاجمعیت سایر به نسبت جمعیت

نشان دهنده افزایش ضریب  ،تنوع ژنتیکي )هتروزیگوسیتي(
همخوني است، ولي اگر در تنوع ژنتیکي افزایش حاصل گردد ضریب 

شود. با توجه به تجزیه و تحلیل حاصل کم نشان داده ميهمخوني 
های بررسي شده در سطح شده از ضریب همخوني درجمعیت

در است  آمیزیدرون بیانگر که (Fتثبیت ) شاخص ها، مقدارجایگاه
 جمعیت دراست. هرچند، مقدار این شاخص  018/0ها کل جمعیت

است، ( 162/0)بیشتر از نر پرورشي و ( 347/0)بالاست ماده پرورشي 
های یکساله و دوساله مرکز تکثیر ماهیان گرمابي جمعیتدیگر در 

و  پایین های پشت سدهای کرخه و دز این شاخص بسیارو دریاچه
 هانمونه در این اندک آمیزی درون الگوی که نشانگر باشدمنفي مي

 .(4 جدول)آنهاست  بالا بین ژنتیکي تشابه عدم کننده تایید و

 در هاجمعیت کل در ژني جریان تخمین و F شاخص هایآماره
 محاسبه نتایج .است شده ( بررسي5در جدول ) نشانگرها سطح

 بین آللي ارتباطات میزان(، STFو  Fit ،Fisژنتیکي ) تمایز ضرایب
 STFدهد. مي نشان را مختلف هایجمعیت افراد و جمعیت یک افراد

 مورد آللي فراواني با مقایسه در مشاهده شده آللي فراواني بین تفاوت
 ژنتیکي فاصله شاخص عنوان به تواندمي که دهدمي نشان را انتظار
 را جمعیت کل در آللي ارتباطات میزان که نیز Fitشود.  مطرح نیز

 شاخص میانگین .شودمي محاسبه STF مجموع از دهدمي نشان
مي 0059/0 پایین مقدارها در همه جایگاه( Fis) همخوني ضریب
آمیزی که نشان دهنده افزایش هتروزیگوسیتي و نرخ درون باشد

 و است منفي شاخص این مقادیر جایگاه پنج سطح در .اندک هست
 قرار 123/0 تا 289/0 یدامنه در شاخص این دیگر جایگاه پنج در

 افزایش دهنده نشان میزیآدرون ضریب بودن منفي (.5جدول ) دارد
 تعادل تحت انتظار مورد هتروزیگوسیتي به نسبت هتروزیگوسیتي

ژنتیکي  میزان میانگین کل شاخص تمایز. باشدمي واینبرگ -هاردی
(STFبین ) مقدار آللي بر اساس فراواني  مطالعه مورد هایجمعیت

489/1 (01/0p< )( Nm) ژني جریان میانگین شاخص با 164/0
 هایجایگاه در ژنتیکي تمایز شاخص و ژني جریان یدامنه .باشدمي
-702/2ترتیب به مطالعه مورد مناطق در عنزه ماهي مورفیکپلي
 شاخص مقدار بیشترین و شد محاسبه 085/0-250/0 و 752/0
 در 752/0 ژني جریان میزان کمترین و 2496/0 برابر ژنتیکي تمایز
 085/0 برابر ژنتیکي تمایز شاخص مقدار کمترین و BC-49 جایگاه

 مشاهده BC-47 جایگاه در 702/2 ژني جریان میزان بیشترین و
 (.5)جدول شد

 هاینمونه کل در( H-W) واینبرگ–هاردی تعادل بررسي برای
 سطح در و بردارینمونه جغرافیایي مناطق تمامي از مطالعه مورد

با نگاه به این (. 6)جدول شد استفاده کای مربع آزمون از ها،جایگاه
های پیش فرض، دو شود که از میان جمعیتمشخص ميجدول 

های یک ها در تعادل است. جمعیتساله پرورشي در همه جایگاه
ساله پرورشي، کرخه و دز فقط در یک جایگاه از تعادل خارج هستند 

انحراف و مولدین نر و ماده پرورشي به ترتیب در دو و شش جایگاه 
 (.>p 05/0دهند )مينشان  واینبرگ-از تعادل هاردیرا داری معني
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 های ژنتیکیو جریان ژنی در تمام جایگاه  Fهایهخلاصه آمار -5جدول 

Table 5- Summary of F-Statistics and Gene Flow for All Loci 

 

Locus Fis Fit FST Nm 

BC-30 -0.1838 -0.0575 0.1067 2.093 

BC-44 -0.1034 0.0777 0.1641 1.273 

BC-26 -0.4127 -0.2920 0.0855 2.674 

BC-59 0.2893 0.4336 0.2030 0.982 

BC-42 0.1234 0.2714 0.1689 1.230 

BC-43 0.1821 0.3487 0.2038 0.977 

BC-47 -0.1551 -0.0573 0.0847 2.702 

BC-37 0.2118 0.3514 0.1770 1.162 

BC-49 0.2722 0.4539 0.2496 0.752 

BC-39 -0.0867 0.1239 0.1938 1.040 

Mean 0.0059 0.1687 0.1638 1.489 

Fis = (Mean He - Mean Ho) / Mean He; Fit = (Ht - Mean Ho) / Ht; FST = (Ht - Mean He) / Ht 
 

 هاگاهیها بر اساس جاتیدر سطح جمعماهی عنزه  نبرگیوا–یتعادل هاردهای تنوع ژنتیکی و آماره -6جدول 
Table 7- Genetic variation Statistics and Hardy-Weinberg equilibrium at the population level based on Luci 

 

  BC-30 BC-44 BC-26 BC-59 BC-42 BC-43 BC-47 BC-37 BC-49 BC-39 

C.F 

Na 9 7 4 4 4 2 5 3 7 2 

Ne 6.452 5.263 2.985 2.778 3.226 1.22 2.174 2.381 4.255 1.6 

I 2.013 1.775 1.192 1.168 1.231 0.325 1.094 0.943 1.679 0.562 

Ho 0.9 0.7 0.7 0 0.4 0 0.6 0 0.4 0.5 

He 0.845 0.81 0.665 0.64 0.69 0.18 0.54 0.58 0.765 0.375 

pHW ns * ns *** ns ** * *** * ns 

C.M 

Na 10 8 6 4 5 6 10 6 7 4 

Ne 7.692 5 3.636 3.333 1.942 2.857 4.878 2.5 3.704 2.128 

I 2.164 1.829 1.488 1.28 1.01 1.373 1.956 1.271 1.591 0.999 

Ho 0.8 0.7 0.6 0.2 0.4 0.7 0.8 0.2 0.9 0.5 

He 0.87 0.8 0.725 0.7 0.485 0.65 0.795 0.6 0.73 0.53 

pHW ns ns ns ** ns ns ns *** ns ns 

C.1.Y 

Na 7 6 4 5 7 6 7 6 6 6 

Ne 5.556 5 2.941 3.571 6.25 5 6.25 5 3.333 5 

I 1.834 1.696 1.194 1.418 1.887 1.696 1.887 1.696 1.498 1.696 

Ho 1 0.6 1 0.8 0.6 0.6 1 1 0.6 1 

He 0.82 0.8 0.66 0.72 0.84 0.8 0.84 0.8 0.7 0.8 

pHW ns ns * ns ns ns ns ns ns ns 

C.2.Y 

Na 7 7 3 6 5 4 9 5 3 6 

Ne 5.556 4.545 2.381 4.167 4.545 3.333 8.333 4.545 1.515 4.167 

I 1.834 1.748 0.943 1.609 1.557 1.28 2.164 1.557 0.639 1.609 

Ho 1 1 1 0.6 0.6 0.6 1 0.6 0.4 0.8 

He 0.82 0.78 0.58 0.76 0.78 0.7 0.88 0.78 0.34 0.76 

pHW ns ns ns ns ns ns ns ns ns ns 
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K.P 

Na 5 4 2 3 5 5 7 3 2 5 

Ne 4.167 2.381 1.923 1.852 4.545 3.846 5.556 2.174 1.471 3.125 

I 1.505 1.089 0.673 0.802 1.557 1.471 1.834 0.898 0.5 1.359 

Ho 1 0.8 0.8 0.6 0.8 0.6 1 0.6 0 0.6 

He 0.76 0.58 0.48 0.46 0.78 0.74 0.82 0.54 0.32 0.68 

pHW ns ns ns ns ns ns ns ns * ns 

D.P 

Na 6 3 2 4 6 4 6 5 3 4 

Ne 3.333 2.381 2 2.941 4.167 3.571 5 4.167 2.381 3.571 

I 1.498 0.943 0.693 1.221 1.609 1.332 1.696 1.505 0.943 1.314 

Ho 1 1 1 0.6 1 0.6 1 0.8 0.2 0.8 

He 0.7 0.58 0.5 0.66 0.76 0.72 0.8 0.76 0.58 0.72 

pHW ns ns * ns ns ns ns ns ns ns 

 
Naمتفاوت، هایآلل : تعداد Ne :موثر، آلل تعداد I :شانون، شاخص Ho :شده، مشاهده هتروزیگوسیتی He :مورد هنروزیگوسیتی 

(، p<05/0داری در سطح )داری و معنیبه ترتیب عدم معنی ***و  **، *، ns واینبرگ،-هاردی تعادل احتمال : تستpHWانتظار،
(01/0>p( و )001/0>p ؛)C.F ،ماده پرورشی :C.M ،نر پرورشی :C.1.Y ،یکساله پرورشی :C.2.Y ،دوساله پرورشی :K.P جمعیت :

 : جمعیت دزD.Pکرخه، 

pHW: Hardy-Weinberg probability test, C.F: Cultured Female, C.M: Cultured Male, C.1.Y: Cultured one year-
old, C.2.Y: Cultured two year-old, K.P: Karkheh Population, D.P: Dez population; ns: non significant; *, **, *** 
significant at (p<0.05), (p<0.01), and (p<0.001), respectively. 

 

 STFبر اساس ( AMOVA)تجزیه واریانس مولکولی -7جدول 

STF based onAMOVA -Table 7 

 

 df SS MS Est.var % stat value prob 

Among population 5 55.550 11.110 0.532 13%    
Among Individuals 34 142.750 4.199 0.518 12%    
Within Individuals 60 126.500 3.163 3.163 75% STF 0.126 0.001 

Total 
59 324.800 18.472 

4.212 100%    

df ،درجه آزادی :SS ،مجموع مربعات :MS ،انحرافات میانگین مربعات :Probجایگزینی تصادفی 99دار بودن انحراف بعد از : معنی 

 

 

  
 STFمعیار  براساس آمده دستبه ژنتیکی . توزیع تنوع2شکل 

STF Fig. 2. The distribution of genetic diversity on 
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 مشاهده تنوع از 13مقدار % STFبر اساس  واریانس تجزیه نتایج
شده  از تنوع مشاهده 87و % داندمي هابه بین جمعیت مربوط را شده

 آمده دست به 126/0 مقدار درون جمعیتي )بین و درون افراد( است.

STF میان متوسط را از طریق تجزیه واریانس مولکولي نیز تمایز 
و شکل  7)جدول  (p < 05/0داد ) دار نشانمعنيطور به هاجمعیت

( نشان 8در جدول ) STFو  Neiنتایج ماتریس فواصل ژنتیکي . (2
ترین فاصله ژنتیکي در داده شده است. بر اساس این جدول، کم

و  191/0به ترتیب با مقادیر  STFو  Neiماتریس هر دو شاخص 
ی سد دز ی پرورشي و دریاچهبین دو جمعیت دو ساله 038/0

با  Neiمشاهده شد. اما، بیشترین فاصله ژنتیکي بر اساس شاخص 
های مولد نر پرورشي و سد کرخه و بین جمعیت 612/1مقدار 

های سد کرخه و مولد بین جمعیت 185/0بین با مقدار  STFبراساس 
ماده پرورشي و در درجه بعد بین سد کرخه و نر پرورشي با مقدار 

  .دیده شد 178/0

 

جمعیت ماهی عنزه مشخص  شش)پایین قطر( بین  Nei)بالای قطر( و شاخص  STF براساس ژنتیکیماتریس فواصل  .8جدول

 شده توسط ده نشانگر ریزماهواره
Table 8. FST distances (above diagonal) and Nei's Original pairwise differences (below diagonal) 

between six Anzeh populations detected by 10 microsatellites 

Population C.F C.M C.1.Y C.2.Y K.P D.P 

C.F  0.057 0.111 0.163 0.185 0.169 

C.M 0.237  0.082 0.131 0.178 0.148 

C.1.Y 0.769 0.659  0.054 0.073 0.068 

C.2.Y 1.386 1.226 0.410  0.048 0.038 

K.P 1.241 1.612 0.419 0.232  0.056 

D.P 1.313 1.382 0.495 0.191 0.239  

C.F ،ماده پرورشی :C.M ،نر پرورشی :C.1.Y ،یکساله پرورشی :C.2.Y ،دوساله پرورشی :K.P ،جمعیت کرخه :D.P دز: جمعیت 

C.F: Cultured Female, C.M: Cultured Male, C.1.Y: Cultured one year-old, C.2.Y: Cultured two year-old, K.P: 

Karkheh Population, D.P: Dez Population 
 

 Nei (1972،)معیار  از حاصل ژنتیکي فاصله دندروگرام طبق
 هایشماره با کلاستر دوتا به مطالعه، این در عنزه ماهیان نمونه کل
 با اول کلاستر. شدند ( تقسیم3مشخص شده در شکل ) سه و چهار
 و نر هاینمونه ماهي جمعیت به وابسته درخت، در سه شماره گره
 شیلات بومي ماهیان تکثیر مرکز در موجود عنزه پرورشي ماده

-مي تقسیم زیرکلاستر دو به خود دوم کلاستر. باشدمي خوزستان

ماهیان جوان یکساله پرورشي به صورت یک زیر کلاستر،  .شود
جداگانه و با فاصله بیشتر نسبت به دیگر زیرکلاسترها در این 
کلاستر جای دارد. در این میان، زیرکلاستر بعدی در محل گره 

های سد کرخه و از محل گره شماره دو در درخت به دو گروه نمونه
فاصله خیلي کمتر شامل جمعیت دوساله پرورشي شماره یک نیز با 

 (. 3باشد )شکلو سد دز مي

ز ساختار ژنتیکي در یبهینه در آنال Kنتایج مربوط به انتخاب 
)جدول  Kنتایج و  ΔK تخمین،با نشان دادن میانگین ( 4شکل )

-همیرو صورتنتایج ساختار ژنتیکي بهنشان داده شده است. ( 9

 مشخص شده است. ( 5)در شکل  K3و  K2با مقایسه گذاری 

  

 عنزه ماهی های جمعیت برای Neiبر اساس فاصله ژنتیکی  UPGMA روش با شده ترسیم فیلوژنی درخت -3شکل
Fig. 3- UPGMA phylogenetic tree constructed with Nei genetic distances for Anzeh 
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 جمعیت ماهی عنزه آنالیز ساختارنتایج  -4شکل 

Fig. 4- Results of Structure analyses 

 

ΔK  )شده زده تخمیناحتمال  )سمت چپ( میانگینو )سمت راست ( لگاریتم طبیعیLn) شده سازیشبیه تعداد با رابطه در هاداده 

 .است تکرار پنج بین در استاندارد انحراف دهنده نشان عمودی هایمیله، Kی هاخوشه
DeltaK (right) and Mean estimated (left) log-normal (Ln) probability of the data in relation to the simulated 

number of clusters K. Vertical bars indicate the standard deviation among ten replicates. 

 
 ΔKتخمین  -9جدول 

Table 9- ΔK estimation 

  

K Reps Mean LnP(K) Stdev LnP(K) Ln'(K) |Ln''(K)| Delta K 

1 5 -1691 0.158114 — — — 

2 5 -1492.6 0.158114 198.4 178.58 1129.439089 

3 5 -1472.78 1.227599 19.82 71.16 57.966798 

4 5 -1524.12 41.685333 -51.34 0.14 0.003358 

5 5 -1575.6 42.930584 -51.48 58 1.351018 

6 5 -1569.08 23.308303 6.52 65.24 2.799003 

7 5 -1627.8 36.834087 -58.72 7.16 0.194385 

8 5 -1693.68 40.698919 -65.88 19.26 0.473231 

9 5 -1740.3 60.183677 -46.62 32.04 0.53237 

10 5 -1754.88 41.856027 -14.58 — — 

 
 )پایین( K2)بالا(،  K3 عنزه ماهیجمعیت  ای¬خوشه تحلیل -5 شکل

Fig. 4 - Cluster analysis of Anzeh fish population K3 (up), K2 (down) 
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به  K2 ، ساختارΔKنتایج بیانگر آن است که هرچند براساس 
هم گردد، اما در شکل رویعنوان تعداد جمعیت بهینه انتخاب مي

تر نشان و مشخص ترها را منفکجمعیت K3ها نتایج گذاری پلات
طور کل با سه جمعیت جداگانه روبرو بدین معنا که به دهد.مي

های پیش فرض در این مطالعه، ها و جمعیتهستیم و تمامي نمونه
در سه جمعیت رنگ آبي: بالغ پرورشي، سبز: جوان یکساله و قرمز: 

بندی ي دستههای سد دز، کرخه و دوساله پرورشترکیبي از نمونه
 (.5شوند شکل )مي

 

 گیرینتیجه و بحث. 4

ماهي  اختصاصي آغازگر جفت 10 از حاضر بررسي در
Luciobarbus capito با وجود عنزه استفاده شد،  ماهي برای

نشان شکلي  چند عنزهاختصاصي بودن، هر ده جایگاه ژني در ماهي 
 تولید در خوبي نسبتا کارایي از مورد استفاده آغازگرهای دادند. لذا
 اقدامات از یکي .اند بوده برخوردار عنزه گونه در چند شکل باندهای
 هایژن به که جمعیت یک ژنتیکي وضعیت توصیف برای ضروری
 هر شمارش و آللي تنوع تشخیص کندمي جمعیت اشاره آن حامل
های مهم تنوع و هتروزیگوسیتي از شاخصي للآتعدد  .است ژنوتیپ

 از لحاظ مواجه شدن با تغییرات محیطي هستند هاژنتیکي جمعیت
(Frankham, 2008) هایي همچون رقابت و توانایي یک و ویژگي

 سازدهای طبیعي را تعیین ميدر زیستگاه ءموجود برای بقا
(Hakansson and Jensen, 2005.) منظور به که ایمطالعه در 

 ژنتیک به مربوط در مطالعات ریزماهواره پرایمر جفت 11 جداسازی
مشاهده  هایتعداد آلل شد انجام Sander vitreusماهي  جمعیت
 ترتیب به ایدریاچه و ایرودخانه هاینمونه در جایگاه هر برای شده

 (. تعدادWirth et al., 1999شد ) اعلام 3–9 و 7-11 محدوده در
 سوف زرد در ماهي آن را میانگین همچنین و جایگاه هر در آلل
(Perca fluvescens ) 18ترتیب  به فرانسیسکوسان دریاچهدر-
-در مطالعه(. Leclerc et al., 2000) گزارش شده است 5/7 و 2

کل  تعداد اتلانتیک آزاد ماهي پرورشي نژادهای تمامي ای دیگر، در
-هب وحشي هایجمعیت از تر پایین ایقابل ملاحظه طور به هاآلل

 مولدین یا رانش کم تعداد از ناشي تواندمي مده است کهآ دست
 دباش تولیدمثلي هایبرنامه در نسل تولید افزایش در ژنتیکي

(Skaala et al., 2004چنین .) در جمعیت کپورماهي  اینتیجه
 در (،Alam and Islamb., 2005)( Catla catla) هندی
 و در داخل (Hansen et al., 2000)ای آلای قهوهقزل جمعیت

 Salvelinusچار قطبي  پرورشي طبیعي و هایجمعیت بین و

alpinus (Lundrigan et al., 2005) آمده است دستبه نیز 
 درفراواني آللي  کاهش علت ،فوق محققان مطالعات نظر به که

 تولیدمثل در کننده شرکت افراد کم تعداد علت به پرورشي نژادهای
 در بالا محدودیتطورکلي به. است تولیدمثلي مدیریتي هایبرنامه و

 کم تعداد خاطر به است ممکن پرورشي نژادهای در آللي اختلاف
 رفتن دست از احتمال چنینمولدین شرکت کننده در تکثیر و هم

-گیرینمونه مانند هاهچری در موجود هایشیوه وجود علت به آنها

 مقداری دادن دست از ،لقاح برای هاگامت ادغام و غیرتصادفي های
 مطالعهدر  .باشد خویشاوندی هایآمیزش سطح افزایش و تنوع از

 مشخص شد (Sparus aurata) شانک سرطلا ژنتیکي ساختار
 آلل تعداد وحشي هاینمونه با مقایسه در های پرورشينمونه که

 به تنگناهای را امر این علتکه  دهندمي نشان را موثر بالاتری
 Alarconداده شد ) نسبت خویشاوندی آمیزش اثرات یا ژنتیکي

et al., 2004). عنزه ماهي روی بر حاضر بررسي در نتایج، 
-به 14/11های موثر و آلل 17های واقعي آلل مقدارترین بیشترین

تعداد  فراواني در این مطالعه، مشخص شد که میانگین. دست آمد
-مي 3/12ماهي عنزه مقدار های کل جمعیتدر  مشاهده شده آلل

 برخي از ماهیان ( برای5/7شده ) اعلام مقداراز  بیشتر بسیار باشد که
میانگین . (Dewoody and Avise 2000) است آب شیرین
های جمعیتها در کل آللي حاصل شده در سطح جایگاهفراواني 

 واقعيهای های هم بارز مانند میانگین آللمورد مطالعه برای داده
(Na )های موثر آلل و میانگین 2/5ابر با بر(Ne)  مي 759/3مقدار-

متعلق به جمعیت مولدین نر  واقعيفراواني آلل  بیشترین باشد.
فراواني . اما بود( 00/6)و پس از آن جوان یکساله ( 6/6)پرورشي 

مولدین ماده پرورشي، کرخه و دز کمتر های یتجمعدر آلل واقعي 
 به توانمي را عنزه ماهي در آللي میانگین بودن کم علتاست که 
 تعداد کاهش آنها ترینمهم جمله از که داد نسبت مختلفي عوامل
تلفات بعد از عملیات تکثیر مصنوعي در  اثر در ماده مولد ماهیان

کاهش تعداد مولدین  به منجرمرکز تکثیر ماهیان بومي است که 
در  د.وشميهای پس از آن یات تکثیر و تولید مثل سالعملبرای 

 ورزشي، صید بي یک سو صید ازمحیط زیست و مناطق طبیعي نیز 
ها و با دستگاه شوک الکتریکي در رودخانه قانوني غیر و رویه

های پشت آب دریاچه سطح آمدن پایین ها و از سوی دیگردریاچه
-بهرهرهاسازی بیشتر آب مخازن برای به علت  های دز و کرخهسد

در کرخه و کارون  هایودخانهراز  ی بیش از پیش کشاورزانبردار
 از و ریزیمناطق تخم آسیب دیدگيمنجر به ، کشت شلتوک فصل
 تنوع تواندشوند که به تبع آن ميمولد مي هایجمعیت بردن بین

-روش از دهد. یکي کاهش را مناطق این ماهیان ژنتیکي جمعیتي

 محاسبه مختلف هایجمعیت ژنتیکي تنوع ارزیابي برای موثر های
 هایناقل آلل هتروزیگوتفرد زیرا  ،باشدهتروزیگوسیتي مي میزان

شرایط  به نسبت پذیریسازش و تنوع نشان دهنده کهاست  متفاوتي
 مثل اقتصادی مهم خصوصیات از بسیاری و است محیطي متغیر
 است آن تاثیر تحت برابر بیماری در ومتمقا و باروری رشد،

(Beardmore et al., 1997; Ciftci and Okumus, 

قابلیت بقای یک گونه و یا جمعیت را از نوع ژنتیکي، ت(. 2002
 کند.مي ایجاد توانایي سازگاری با تغییرات محیطي فراهم طریق

ني مدت یک گونه ضروری ولابنابراین، تنوع ژنتیکي برای بقای ط
توارثي و  آگاهي از میزان ذخایر(. Bataillon et al.,1996) است

تنوع ژنتیکي بین افراد یک گونه، از اهداف ارزشمند مدیریت ذخایر 
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-بوم های ژنتیک جمعیت یاکه بررسيطوریبه ،نژاد است صلاحو ا

مولکولي ماهیان با ارزش اقتصادی به منظور حفاظت از  شناسي
 Wang etت )و حفظ صید پایدار بسیار ضروری اسجمعیت آنها 

al., 2007 .)توجه  اکنون، کاهش ذخایر آبزیان در اکثر نقاط دنیاهم
مولکولي جهت مدیریت ذخایر  ی دقیقهامحققان را به اعمال روش

 در افراد شناسایي و آللي تنوع بررسي است. در آبزیان جلب نموده
 آللي تنوع که وحشي مشخص شد و شده اهلي اتلانتیک آزاد ماهي

آزاد وحشي  ماهي از کمتر پرورشي آزاد ماهي در هتروزیگوسیتي و
 هایف ژنتیکي در جمعیتلاکاهش اخت یل زیادی برایلاداست که 

پرورشي از جمله رانش ژنتیکي، اثر تنگناهای ژنتیکي، انتخاب 
انتقال ذخایر  ژنتیکي و تنوع کاهش طرفي طبیعي و مصنوعي و از
 Alam et از دیدگاه(. Lin et al., 2000پرورشي ذکر شده بود )

al. (2005) تنگناهای از عبور با هتروزیگوسیتي و آلل کاهش 
 هچری ذخایر در زمان گذشت با خویشاوندی هایآمیزش و ژنتیکي
 وحشي ذخایر در ژنتیکي تغییرپذیری کاهش و یابدمي افزایش
 صید از ناشي جمعیت به وارده استرس خاطر به را رودخانه جمعیت

 توان کاهش نتیجه در و طبیعي محیط در تولیدمثل زوال و رویهبي
تا  39/0 بین ها نمونه کل در انتظار هتروزیگوسیتي موردوی،  .باشد
بودن دامنه هتروزیگوسیتي در تاسماهي  الاب و دست آوردهب 85/0

تنوع ژنتیکي این  لایبیانگر سطح با را ایراني و تاسماهي روسي
ی دامنه مطالعه ما، در .دانستدر مناطق مختلف نمونه برداری  گونه

-نمونه مناطق بین (Ho) میانگین هتروزیگوسیستي مشاهده شده

برای  420/0از  هاها و جایگاهجمعیت تمامي در سطح برداری
مقدار  با برای ماهیان جوان یکساله 820/0مولدین ماده پرورشي تا 

د، چنانچه همه ماهیان عنزه از بو 677/0±037/0میانگین کل 
 بالای سطح نشان ازمناطق مختلف را با هم در نظر بگیریم، 

 بردارینمونه همه مناطق در عنزه میانگین کل هتروزیگوسیتي ماهي
 سطح در (He)هتروزیگوسیتي مورد انتظار  مقادیری دامنه. است

میانگین کل آن و  609/0ـ 778/0با مقدار  نیز هاجمعیت

هرچند مقدار هتروزیگوسیتي مشاهده شد.  محاسبه 019/0±681/0
ها تفاوت چنداني با هم تشده با مورد انتظار در میانگین کل جمعی

هتروزیگوسیتي  پرورشي مقدارو نر ماده مولدین ندارد اما، در جمعیت 
 باشدمشاهده شده بسیار کمتر از مقدار هتروزیگوسیتي موردانتظار مي

ها مقدار در سایر جمعیت. از سویي، استو اختلاف آن فاحش 
. (4)جدول باشدهتروزیگوسیتي مشاهده شده بیشتر از مورد انتظار مي

 یا و آمیزی درون پدیده از تواند ناشيمي هتروزیگوسیتي کاهش
 کوچک اندازه و خویشاوندان نمونه از آوری جمع جمعیتي، تنگنای
در  .Karaminasab et al (2014)  در مطالعهاما،  باشد جمعیت

(، مقدار هتروزیگوسیتي Arabibarbus grypusماهي شیربت )
مقدار آن از کمتر  مشاهده شده در جمعیت وحشي در رودخانه کرخه

در جمعیت پرورشي مرکز تکثیر ماهیان گرمابي شیلات بود. آنها این 
نسبت دادند  کرخه در جمعیت آمیزیدرون وقوع علت تفاوت را به

 طولاني در امر که این باشدمي ژنتیکي تنگنای وجود آن دلیل که
 عمده شده است. ژنتیکي جمعیت تنوع در کاهشي روند باعث مدت

 تصادفي آمیزش عدم انجام به تواناحتمالا مي را امر این دلیل ترین
به ممکن است های مناطق مورد مطالعه نسبت داد که در جمعیت

 ماده ماهیان صیدهای طبیعي، در محیط. دلایل مختلفي اتفاق بیفتد
شده کاهش ذخایر مولدین  به منجرتواند توسط صیادان، مي تربزرگ

 حالاین با. دتر شوگسترده خویشاوندی درون آمیزش و در نتیجه
 هایریزی طبیعي، زمانتاخیر در زمان تخم جفتگیری، طي رقابت در
 امر در دخیل سازوکارهای سایر همچنین و مثل تولید مختلف
ایجاد  روی بر که هستند دیگرعواملي از ماهیان، این گونه تولیدمثل

 آمیزش مهمي در نقش خود تاثیر دارند که جمعیتي زیر ساختارهای
 مهم پدیده گیرد. دو قرار تر دقیق بررسي مورد باید دارند و تصادفي
 در غیرتصادفي همبستگي یا پیوستگي تعادل عدم ایجاد مسئول

 که شوندمي کروموزوم یک روی بر موجود جایگاه دو بین هایآلل
 تصادفي که ژنتیکي رانش و اپیستاتیک طبیعي انتخاب از عبارتند
 افزایش را جمعیت یک در آلل ها مطلوب ترکیبات فراواني اولي
 دومي و گرددمي تعادل پیوستگي عدم به منجر نتیجه در و دهدمي

 رواین از و شده جمعیت در هاگامت تصادفي نوسانات ایجاد به منجر
 چنین. دهدمي افزایش را پیوستگي تعادل عدم اختلاف ضریب

 عدم یا دو زیر جمعیت به هاجمعیت شدن تقسیم با تصادفي نوسانات
 کند پیدا است افزایش ممکن جمعیت در آمیزش بودن تصادفي

(Ohta, 1982.) تنگناهای تاثیر تحت جمعیت چنانچه این علاوه بر 
 مولد کمي به تعدادن ( آNe) جمعیت موثر اندازه و گیرد قرار ژنتیکي

 قابل نسل چندین برای همبستگي تعادل عدم کند پیدا کاهش بالغ
 حاضر، مطالعه . در(May and Kruger, 1990)بود  خواهد انتظار

جایگاه و دو در شش به ترتیب پرورشي و نر ماده مولدین جمعیت 
 که هایيجایگاه(. p≤ 0.001) ندبود واینبرگ هاردی تعادل از خارج

دارای  را نشان دادند، واینبرگ هاردی از تعادل انحراف
 هتروزیگوسیتي مورد از ترپایینصفر یا  شده مشاهده هتروزیگوسیتي

 Gadusذخایر ماهي کاد اطلس،  در بررسي ترکیب. بود انتظار

morhuaافزایش دلیلبه واینبرگ-هاردی تعادل در ، انحراف 
 غیر و شدن مخلوط رانش انتخاب، صفر، هایآلل هموزیگوسیتي،

 (. علتDahle et al., 2006نسبت داده شد ) هانمونه بودن کافي
های ماهي کلمه جمعیت در واینبرگ -هاردی تعادل از انحراف عمده

 های صفر و، به وجود آللRutilus rutilus caspiusخزری، 
 (Kashiri et al., 2012مربوط دانسته شد هتروزیگوسیتي پایین

در  واینبرگ هاردی تعادل از انحراف مشاهده علت ،مطالعه این در (.
 آمیزشتوان به را ميعنزه ماده پرورشي مولدین جمعیت 

و خطای انتخاب مولد نر و ماده  مصنوعي تکثیر از ناشي خویشاوندی
در در سالیان پیش  گونهدر این در هنگام عملیات لقاح مصنوعي 

این جمعیت از مولدین  زیرا،نسبت داد. مرکز تکثیر ماهیان گرمابي 
نسل جمعیت تکثیر  ماهیان گرمابي شیلات، در مرکز تکثیرو نر ماده 

 .Rezaei et al را ایاند. چنین نتیجهشده در سالیان گذشته بوده
 سفید به دست آورد و علت ماهي هایجمعیت در بررسي ((2010
 و مصنوعي تکثیر عملیات را واینبرگ -تعادل هاردی از انحراف
 ذخایر برشمرد.  بازسازی
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 هاجمعیت ژنتیکي ساختار بررسي برای هاروش بهترین از یکي
 روش دو(. Viard et al., 1997) هاستنمونه بین تمایز آزمون
 در معمول طوربه (Rstو  STF) تمایز ژنتیکي در مرسوم برآورد

 گزارش گرددمي استفاده نشانگرهای ریزماهواره از که مطالعاتي
 STF از Rst بجای تمایز دادن نشان برای مواقع بیشتر در. شودمي

 دارد دخالت آن در کمتر بردارینمونه واریانس زیرا شودمي استفاده
(Gagiotti et al., 1999.) و درون در ژنتیکي اختلاف وجود 

 عوامل تاثیر تحت مختلفهای گونه هایجمعیت بین همچنین
 حال ژني جریان مشترک، از تاریخچه عبارتند که دارد قرار مختلفي

 رانش مانند جمعیت مختص فرایندهای طورو همین گذشته و
 وابسته جریان ژني و ژنتیکي فاصله نقش انطباقي. انتخاب و ژنتیکي

 تئوریک نظر از هم ژنتیکي اختلاف الگوی گیری شکل در نیز آن به
 ,Epperson) است رسیده اثبات به به خوبي تجربي نظر از هم و

2004Rousset, ; 2003) .تفسیر در STF، در محدوده رادیمق 
 ژنتیکي تمایز بیانگر 05/0- /15 پایین، ژنتیکي تمایز بیانگر 05/0-0

بالای  مقادیر و زیاد ژنتیکي تمایز بیانگر 15/0-25/0 و متوسط
 جدایي نشان دهنده و است زیاد خیلي ژنتیکي اختلاف بیانگر 25/0

 Dorak, 2005; Hartl) باشدمي یکدیگر از هاجمعیت کامل

1997and Clark,  .)مقدار معمولا اما STF زماني  05/0 زیر
 تصور ضعیف هاجمعیت زیر بینجداگانه  ساختار که شودمي مطرح
 جمعیت حقیقي همه نمایانگر آمده دستعدد به کهدرحالي ،شود

 رسدنمي یک به موارد اکثر در STF میزان اینکه دیگر نکته. نیست
 را STF میزان موثری طور به جهش( )ناشي از مورفیسمپلي اثر زیرا

 با مقایسه در دریایي ماهیان (.Hedrick, 2011) دهدميکاهش
 را تریپایین ژنتیکي تمایز و بالاتر تنوع ژنتیکي شیرین آب ماهیان
 به اندازه را دریایي ماهیان در بالا تنوع این علت، دهندمي نشان
 جریان بالای پتانسیل یتمحدودهمچنین  و موثر جمعیت بزرگ
میزان  .(Brighitte et al., 2005باشد )مي شیرین آبهای ژني در

 منطقه به منطقه یک از مهاجر مولدین تعداد به ،(Nmجریان ژني )
 باشد بیشتر منطقه دو بین میزان این هرچه که شود،ميگفته  دیگر
 ژنتیکي اختلاف و بیشتر منطقه دو بین مهاجرت که معناست بدین

 شودمي بیشتر منطقه دو در ژنتیکي تنوع کمتر و میزان

.(Rezvani gilkolaei et al., 2009)  هرگاه مقدار عددی
Nm تمایز ایجاد عامل تریناصلي ژني بیشتر از یک باشد، جریان 

 اصلي عامل ژني کمتر از یک باشد، رانشاست و هرگاه  ژنتیکي
در این مطالعه،  (.Li et al., 2007ژنتیکي است ) تمایز ایجاد

باشد و دلیل مشاهده تنوع ژنتیکي بالا در این مي 489/1جریان ژني 
در  ها دانست.جمعیت بین در بالا ژني جریان وجود توانمي گونه را

ها ي بین جمعیتعشکل طبیهرچند ارتباط جغرافیایي به این مطالعه، 
استفاده از مولدین صید شده از محیط طبیعي مانند  وجود ندارد اما،

تکثیر مولدین موجود در مرکز ذخایر جدای از ذخایر دز و کرخه 
تواند به افزایش جریان ژني کمک کرده ماهیان گرمابي شیلات مي

 باشد.

 به.Brown et al (2007)  توسط شده انجام مطالعه در
 و وحشي مولدین بین جمعیت ژنتیکي اختلاف بررسي منظور

 هایآب در (Perca fluvescens) زرد سوف ماهي پرورشي
 ( بینSTF) ژنتیکي تمایز مقدارو بیشترین  ترینشمالي، کم آمریکای
 نمیزا ،ای دیگردر مطالعه .گردید محاسبه 44/0 و 05/0 هاجمعیت
 Sanderسفید  سوف ماهي هایجمعیت ژنتیکي تمایز

lucioperca منطقه (125/0) جنوبي و (19/0) شمالي نواحي در 
شد  گزارشدار معني (Fennoscandian) فنوسکندیان

(Bjorklund et al., 2007). عددی مقدار، حاضر بررسي در 
از طریق تجزیه واریانس مولکولي  STF آمده برای دست به 126/0

 05/0داد ) دار نشانطور معنيبه هاجمعیت میان متوسط را نیز تمایز
> pتنوع از 13مقدار %بیانگر آن بود که  واریانس تجزیه (. نتایج 

از تنوع مشاهده  87و % است هابه بین جمعیت مربوط شده مشاهده
حاکي از  STFنتایج ماتریس فواصل ژنتیکي  درون جمعیتي است.

جمعیت بین دو  038/0 با مقدار ترین فاصله ژنتیکيآن بود که کم
ی سد دز مشاهده شد. اما، بیشترین ی پرورشي و دریاچهدوساله

های سد کرخه و مولد بین جمعیت 185/0با مقدار فاصله ژنتیکي 
، چنانچه نتایج دندوگرام درخت فیلوژني ماده پرورشي دیده شد

 هاییافته .نیز تایید کننده این موضوع است Neiحاصل از شاخص 
دهد نشان مي Neiهای گیریزهاساس اندابر  این بررسي از حاصل
پرورشي و  بین جفت جمعیت دو ساله (191/0)ترین فاصله که کم
های جفت نمونه در (612/1)بیشرین فاصله و ی سد دز دریاچه

 دندوگرام .جمعیت نر پرورشي و دریاچه ی سد کرخه دیده مي شود
 منشا و سهم که نشان داد Nei معیار از حاصل ژنتیکي فاصله
 پروشي دوساله جوان ماهیان مصنوعي تکثیر در شده استفاده مولدین

 از شده صید های نمونه از شیلات بومي ماهیان تکثیر مرکز در
 تکثیر در مرکز آن در قدیمي مولدین و بوده دز سد پشت دریاچه

 .بودند نشده داده مشارکت

 آمیزشو  آمیزیدرون بیانگر که( F) تثبیت شاخص مقدار
 هرچند،. محاسبه شد 018/0 هاجمعیت کل در است خویشاوندی

 دراما  (،347/0بالاست ) پرورشي ماده جمعیت در شاخص این مقدار
 و گرمابي ماهیان تکثیر مرکز دوساله و یکساله هایجمعیت دیگر

 و پایین بسیار شاخص این دز و کرخه سدهای پشت هایدریاچه
 بین در پایین همخوني میزان دهنده نشان کل در باشد کهمي منفي

-هم میزان ، بیانگرFisشاخص . باشدمي عنزه ماهي هایجمعیت

 درون هاینمونه ژنوتیپ واینبرگ -هاردی توزیع به و است خوني
 زیر ژنتیکي تنوع به STFکه شود، درحاليمي مربوط هازیرجمعیت
 Carvalho and) دارد اشاره جمعیت کل درون هایجمعیت

Hauser, 1998)همخوني ضریب شاخص . میانگین (Fis )همه در 
 مقادیر جایگاه پنج سطح در. باشدمي 0059/0 پایین مقدار هاجایگاه
 دامنه در شاخص این دیگر جایگاه پنج در و است منفي شاخص این
چون مقدار این شاخص تقریبا  صفر  دارد. قرار 123/0 تا 289/0

بین و اختلاط خویشاوندی  عدم آمیزش بر دال توانداست، مي
  .(Wright, 1949) ها باشدجمعیت
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 یبندخوشه الگوریتم یک بر Structure افزاری نرم برنامه
 استفاده با هانمونه بندیگروه برای( Bayesian) بیزی شونده تکرار

 تنادترینپراس از یکي و دارد تکیه چندجایگاهي ژنوتیپ هایداده از
 بهینه ادتعد استنباط برای. است جمعیت ساختار تعیین برای ابزارها
-مي استفاده ΔK روش از اغلب ،Structure خروجي از هاخوشه

 ریزماهواره هایداده بر تکیه با اخیر مطالعه یک حال، این با. شود
 خود K خمینت در روش این که دهدمي نشان شدهسازیمدل

 است ساسح ناهموار گیرینمونه به و دارد پایین به رو سوگیری
(Stankiewicz et al., 2020).  که گرفته شده نتیجهچنین ΔK 
 و ستنی کافي هاخوشه تعداد ترینبهینه تعیین برای تنهایيبه

 بینيشپی را سنتي برآوردگرهای با توافق لزوما  نمونه یکنواختي
 رسيبر از ترکیبي جمعیت، ساختار بهتر استنباط برای. کندنمي

 در جایگزین برآوردگرهای محاسبه و ساختار نمودارهای بصری
شود مي پیشنهاد ΔK بر علاوه مختلف هایآستانه

(Stankiewicz et al., 2020).  ،جدول اطلاعاتدر این مطالعه 
ΔK  های عنزه مورد مطالعه حاکي از آن بود کهجمعیتبرای K2 
ای هخوشتحلیل  اشد، امابها ميترین حالت تفکیک جمعیتبهینه
ست. امتفاوت ساختار ژنتیکي وجود سه جمعیت با بیانگر ها پلات

بي ماهیان گرمابا سه جمعیت دز، کرخه و مرکز تکثیر چنانچه، 
 شیلات روبرو هستیم. 

 و اینامههشجر اطلاعات عدم وجوددر نهات باید گفت 
های پیشرفت از مانع برای ماهیان تجاری مهم صفات در فیلوژنیک

 شودمي جمعیتتولید  افزایش و نژاد اصلاح زمینه در پروری آبزی
های تکثیر های مراکز و کارگاهجمعیت به بیشتری توجه باید و

 مولدین سازیذخیره در وداشت  تولیدمثلي هایبرنامه در مصنوعي
های صحیح انتخاب روش با بنابراین. افراد استناد کرد نامه به شجره

 تا نسل یک از خویشاوندی آمیزش سطوح کاهش موجب توانمي
گیری ر نتیجه(. دLundrigan et al., 2005) شد بعدی نسل

که میزان ضریب همخوني بین  مشخص شداز این مطالعه  نهایي،
-بسیار پایین و حتي در برخي جمعیت های مورد مطالعه عنزهجمعیت

اکثر جمعیت ها از تنوع ژنتیکي و میزان فراواني  و ها منفي است
 روشن شدبندی نتایج خوشه براساسآللي زیادی برخوردار هستند. 

 ،فرض اولیهبرخلاف پیش های ماهي عنزه در این مطالعهنمونهکه 
در سه جمعیت بالغ پرورشي، جوان یکساله و ترکیبي از نمونه های 

شوند. از آنجاییکه، بندی ميسد دز، کرخه و دوساله پرورشي دسته
گرفته نژاد روی ماهي عنزه صورت نخاصي در اصلاح گامتاکنون 
توان با وجود امکانات، وسایل و تجهیزات فراوان در کشور مي است،

 مطالعات که شودمي پیشنهاد انجام داد. اقداماتي رادر این رابطه 

 ماهي این خاص هایریزماهواره آغازگرهای به مربوط شناسایي

 بررسي آنها با باارزش گونه این ژنتیکي تنوع مجددا و شود انجام

 شود.

 تشکر و قدردانی

های آبزی پروری آبرییس محترم پژوهشکده  هوشمند از آقای دکتر
 رعایا بخاطرو همکار ایشان خانم دکتر سمیرا ناظمجنوب کشور 

این مطالعه در آزمایشگاه  هایموافقت و انجام بخشي از آزمایش
و از آقای داریوش سازگار صیاد ماهي  بیوتکنولوژی پژوهشکده

ماهي عنزه  هایدریاچه سد دز بخاطر همکاری در تهیه نمونه
.هزینه کمال تشکر را داریمدریافت  بدون
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