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 چکیده

هاي تکثیر مصنوعی ماهیان پرورشی به با توجه به اهمیت توسعه و گسترش صنعت آبزي پروري، ضروري است که در برنامه

جلوگیري هاي بعد مسأله آمیزش خویشاوندي توجه ویژه شود تا از کاهش تنوع ژنتیکی و بروز مشکلات ناشی از آن در نسل

شود. در واقع، کمبود امکانات و خلاء مقررات در ارتباط با جابجایی مسؤولانه آبزیان زنده، کم توجهی به مدیریت و کنترل بیماري

هاي گزاف از طریق بروز تلفات ها و تحمیل هزینههاي اخیر باعث شیوع برخی ازبیماريها در مزارع تکثیر و پرورش، در سال

، آنها شده است. بنابراین، ضرورت دارد قبل از شروع برنامه تکثیر، پرورش و یا اصلاح نژادي در هر منطقهسنگین و یا درمان 

همزمان با  هاي ژنتیک مولکولی مورد ارزیابی قرارگیرند تاهاي مختلف شناسائی شود و با روشها و جمعیتخصوصیات گونه

درصد تلفات مطالعه شوند. دسترسی به مولدین و بچه ماهیان داراي  خصوصیات زیستی آنها مانند توان تولیدمثل، نرخ رشد و

باشد. در این مقاله سعی بر آن شده است تا اهمیت تعیین تنوع ترین مسایل در هر مرکز تکثیر میشناسنامه ژنتیکی از مهم

 ی آسیایی به بحث گذاشته شود.ژنتیکی با نشانگر ریزماهواره در تهیه شناسنامه ژنتیکی مولدین به ویژه در ماهی باس دریای
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 مقدمه

هاي مدیریت مولدین، تخمین نیازمنديدرواقع، یکی از 

با پایش ژنتیکی . باشدوابستگی ژنتیکی در میان آنها می

 را مولدین متمادي هاينسل طول در ژنتیکی تنوع توانمی

 تکثیر مدیریت کارآیی مورد در مهمی اطلاعات و زد تخمین

 اصلی عوامل پرورشی شرایط در کهاز آنجاییآورد.  فراهم

 و محیطی زیست شرایط صیادان، فشار غذایی، رقابت مانند

 وحشی هايبیعی در جمعیتط گزینیبه که بر غیره

 مولدین از بعضی در بنابراین ندارد، تاثیرگذار هستند وجود

به دلیل دخالت انسان بروز آمیزش و ایجاد  پرورشی

در چنین شرایطی، شود. می مشاهده تکاملی هايناهنجاري

ش خویشاوندي سبب افزایش درصد بروز پدیده آمیز

و در نتیجه  گرددمیناهنجاري در بچه ماهیان تولیدي 

 ,.Fisch et al(را به همراه دارد تولید  یکاهش بازده

2015.(  

در واقع آمیزش خویشاوندي، آمیزش بین خویشاوندان است 

نه بیشتر و نه کمتر، و به هیچ عنوان در برگیرنده و معرف 

-قبیل: قابلیت زیست، رشد یا توان تولید نمیمفاهیمی از 

-باشد. آمیزش خویشاوندي نه خوب است و نه بد، بلکه می

هاي اصلاح نژاد به طور معقول یا تواند شبیه سایر برنامه

دو جنبه کاهش  تاثیر همخونی ازنامعقول استفاده شود. 

 تنوع ژنتیکی و کاهش عملکرد فنوتیپی حایز اهمیت است

 ).1374(امینی، 

از نظر ژنتیکی، آمیزش خویشاوندي فقط باعث ایجاد 

شود. ماهیان که با یکدیگر خویشاوند می 1»خلوص ژنتیکی«

جد «هاي خود را از یک یا چند هستند، قسمتی از آلل

کنند. در صورتی که افراد خویشاوند دریافت می2» مشترك

هایی که به واسطه با یکدیگد آمیزش کنند، آن دسته از آلل

-مشترك به آنها رسیده اند، امکان جفت شدن پیدا می جد

کنند. در این حالت فرزندان ایجاد شده در یک یا بسیاري 

                                                      
1
 Homozygosity 

2
 Common ancestor 

 3»همخون«باشند و در اصطلاح از لکوس ها خالص می

). تقریباَ هر موجود زنده اي 1374شوند (امینی، نامیده می

هاي نهفته زیان آوري است که به صورت ناخالص حامل آلل

باشند. هر گاه این آلل ها بروز پیدا کنند با ایجاد ن میپنها

فنوتیپ هاي غیر طبیعی و یا کشنده خواهند شد. افراد 

هاي نهفته زیان آور خویشاوند یا همخون احتمالا داراي آلل

مشابه هستند. به دلیل اینکه آمیزش خویشاوندي از طریق 

جاد جفت شدن آلل هایی که به دلیل نسب مشابهند باعث ای

هاي شود، لذا در این گونه آمیزش ها، آللخلوص ژنتیکی می

نهفته نادري که زیان آور هستند با احتمالی بیش از آمیزش 

کنند. افراد غریبه با یکدیگر جفت شده و بروز پیدا می

هاي نهفته زیان آور با افزایش رابطه احتمال جفت شدن آلل

غیر طبیعی شدن رود. خویشاوندي بین والدین بالا می

که والدین با فرزندان همخون قطعیت ندارد، اما هنگامی

هاي یکدیگر خویشاوند باشند، احتمال بوجود آمدن زاده

هاي داراي قابلیت زیست پایین، بیشتر غیرطبیعی و یا زاده

شود و هر قدر این رابطه خویشاوندي نزدیک تر باشد می

). جفت شدن 1374این احتمال بالاتر خواهد رفت (امینی، 

هاي زیان آور، باعث ایجاد یک روند عمومی در جهت آلل

کاهش قابلیت زیست، بازماندگی، رشد، تولید مثل، و به طور 

شود. به طور کلی ها میهمزمان افزایش درصد ناهنجاري

توان تولید و کاهش  در» افت«افزایش همخونی، باعث ایجاد 

زاده سقرلو، ؛ هاشم1374شایستگی خواهد شد (امینی، 

). کاهش شایستگی در اثر پدیده درون آمیزي به 1384

شود. افزایش سطح نامیده می» فشار درون آمیزي«عنوان 

درون آمیزي فشار درون آمیزي بارزتري را در پی دارد 

 ).1384(هاشم زاده سقرلو، 

با توجه به جمعیت اندك مولدین پرورشی و احتمال 

 خونی هم بروز احتمال تتقوی ها،خویشاوندي نزدیک آن

-در برنامه تکثیر سنتی در گونهدارد.  وجود بالقوه شکلبه

 متمادي، هاينسل براي ژنتیکی تنوع حفظ پرورشی، هاي

3
 Inbred 
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با توجه به انتخاب افراد برتر بر اساس ار مشکل است و بسی

-هم افراد تلاقی کوچک، هاياز خانوادهخصوصیات ریختی 

-می افزایش خونیهم خطر شودمی اجتناب قابل غیر خون

به خوبی  .). شودGjedrem and Baranski, 2009( یابد

مشخص شده است که هم خونی منجر به کاهش صفات 

به این ). Gao et al., 2015گردد (بقا و رشد میفنوتیپی 

 تواندگویند که میمی 1»پسروي درون زادآوري«پدیده 

کند می محدود درون جمعیت را مداوم انتخاب پتانسیل

)Charlesworth and Willis, 2009.(  بنابراین، درك

اثرات همخونی بر وراثت پذیري صفات اقتصادي چون رشد 

هاي آمیزش مولدین در و بقا به منظور طراحی برنامه

 Fang etهاي بلندمدت پرورشی ضروري است (استراتژي

al., 2021 .( 

 دسترس در اداعتم قابل اينامهکه اطلاعات شجرهزمانی

این  و شود انجام خانواده هر درون تواندمی انتخاب باشد،

 منظور به آمیزش خویشاوندي را امکان وجود دارد که

). محاسبه Liu et al., 2012( م کردتنظی خونیهم کاهش

مقدار ضریب درون آمیزي یک فرد، بر اساس آگاهی از 

بنابراین، ضروري است که در ي آن فرد استوار است. شجره

 دقت و توجه پرورشی ماهیان مصنوعی تکثیر هايبرنامه

 کاهش از تا شود خویشاوندي آمیزش مسأله به بیشتري

 بعد هاينسل در آن از ناشی مشکلات بروز و ژنتیکی تنوع

 جلوگیري شود.

 تاکنون انواع متعددي از نشانگرها در موجودات مختلف

اند و کاربردهاي متنوعی براي کار گرفته شدهشناسایی و به

آنها پیشنهاد شده است. یکی از کاربرد عمده نشانگرها، 

استفاده از آنها در مطالعات مربوط به بررسی تنوع ژنتیکی 

نشانگرهاي مولکولی، چندشکلی موجودات را در باشد. می

 را موجودات ژنوتیپ قادرند و کنندتعیین می  DNA سطح

فراوانی بالا، هم بازر بودن اکثر این نشانگرها، یند. نما توصیف

امکان به کارگیري آنها در تمام مراحل زندگی حتی دوران 

                                                      
1
 Inbreeding Depression 

2 Polymorphism 

جنینی، عدم تاثیر از شرایط محیطی امکان استفاده از نرم 

قدرت تمایز  ها، داده آنالیز در مختلف ايافزارهاي رایانه

 هايیببالاي این نشانگرها نمایان ساختن تفاوت بین ترت

 هايترتیب در موجود براختلاف علاوه کدکننده غیر

 DeWoodyباشد (می نشانگرها این مزایاي از کدکننده

and Avise, 2001 .(نژاد، اصلاح هايهمچنین برنامه 

 DNA نشانگرهاي از بسیاري تعداد پیشرفت مستلزم

و بهبهود ژنتیکی  (QTL) ذخایر، تعیین جایگاه صفات کمی

تعیین نقشه باشند. انتخاب بر پایه نشانگرها میاز طریق 

براي انتخاب  QTL پیوند ژنی براي مشخص کردن جایگاه

 Dekkers and( بر مبناي نشانگرها ضروري است

Hospital, 2002.( 

یکی از انواع نشانگرهاست یکروستلایتایا م ریزماهواره نشانگر

-می هاي بسیاري به کاربراي تعیین تنوع ژنتیکی در گونه

جفت باز) تکرار  1-6ه (کوتا هايتوالیها ریزماهوارهرود. 

هستند که بسیار فراوان و تقریبا در همه  DNA پذیر از

این نشانگرها در اکولوژي رفتاري، اند. جاي ژنوم توزیع شده

تهیه ژنتیک حفاظت، مطالعات فیلوژنیک، ژنتیک جمعیت و 

 Goldstein andهستند ( استفاده مورد هانقشه پیوند ژن

Schlotterer, 2000 .(و بالا فراوانی دلیل به هاریزماهواره 

 ژنتیکی محتوي ارزیابی سهولت همچنین و 2»چندشکلی«

، در مطالعه تنوع مرازاي پلیتوسط واکنش زنجیره آنها

هاي پیوند ژنی بسیار زیاد استفاده ژنتیکی و ساخت نقشه

 ابزاري هاریزماهواره اساس بر ژنی پیوند هاينقشهشوند. می

 جایگاه صفات کمی مشخص کردن و نژاد اصلاح براي دقیق

)QTL(3 دریایی  باس مانند ايصفات مورد هدف براي گونه

 ).Wang et al., 2007باشد (می آسیایی

 صنعت باس دریایی آسیایی به ماهی اخیر، هايدر سال

 تولید گسترش حال در و شده وارد دریایی ماهیان پرورش

با توجه  باشد.می صادرات و فروش بازار در جایگاه کسب و

به اهمیت این ماهی در صنعت پرورش ماهیان دریایی از 

3 Quantitative Trait Loci 
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یک سو، و وابستگی به کشورهاي تایلند و استرالیا براي 

در هر مرکز تکثیر تأمین بچه ماهی آن از سویی دیگر، 

ماهیان دریایی که در نظر دارد به امر تولید بچه ماهی آن 

تعیین شناسنامه ژنتیکی براي و مولدسازي مبادرت ورزد، 

دانستن اطلاعات شجره باشد. آن بسیار ضروري میایر ذخ

اي براي تخمین پارامترهاي ژنتیکی (مانند وراثت نامه

پذیري) و ارزش اصلاحی در تکثیر این گونه به منظور 

جلوگیري از افت ناشی از هم خونی به دلیل کاهش تنوع 

 .ژنتیکی و بروز مشکلات ناشی از آن ضروري است

که ) Lates calcarifer( یاییماهی باس دریایی آس

 خانواده از گونه نه از یکی شود،باراموندي نیز نامیده می

است که به طور گسترده در نواحی ساحلی و  1»لاتیده«

هاي شیرین منطقه گرمسیري هند و آرام از خلیج فارس آب

 Nelson( تا هندوستان و شمال استرالیا حضور دارد

1994; Berra 2001 .( 2-3جنسی این ماهی در بلوغ 

افتد و ماهیانی پیش نر هستند، به این معنا سالگی اتفاق می

 ترکه در ابتدا به شکل نر بالغ شده و پس آنکه بزرگتر و مسن

 یک از بیش هاماده ریزي،در هر تخم .شودمی ماده شد

مگاباز)  700ژنوم فشرده آن (حدود گذارند. می تخم میلیون

 خوراکی ماهیان هايگونه در هانومدر میان کوچکترین ژ

بر اساس پایگاه داده  value -G(2و اندازه ژنوم آن ( است

 باشدمی پیکوگرم 7/0اندازه ژنوم جانداران

(http://www.genomesize.com/fish.htm)  . ژنوم

 Carey and( باشدجفت کروموزم می 24باراموندي شامل 

Mather, 1999 .( شرایط پرورشی این ماهی به آسانی در

انسان  غذاي تولید براي مهم بسیار ماهیان از و کندرشد می

 باشد. می

 
 هاي قابل ترویجیافته

                                                      
1 Latidae 

موجود در یک ژنوم هاپلوئید به تعداد  DNAاندازه ژنوم به مقدار  ٢

در پیکوگرم بیان  DNAجفت باز، کیلوباز یا مگاباز یا به عنوان جرم 

 شود.می

براي تعیین  یکروستلایتایا م ریزماهواره نشانگرکاربرد 

 تنوع ژنتیکی ماهی باس دریایی آسیایی

به منظور تسهیل اصلاح نژاد ماهی باس دریایی آسیایی، 

مانند نشانگرهاي  2001ابزارهاي ژنتیکی از سال برخی 

)، Yue et al., 2002; Zhu et al., 2009ریزماهواره (

SNP ها (ها در ژنXu et al., 2006 ،(BAC  و چندین

 ,.cDNA )Wang et al., 2008b; Xia et alکتابخانه 

هاي فیزیکی بر مبناي هاي ژنتیکی و نقشه)، نقشه2011

»BAC«3 ); 2011; Wang et al., 2007, Wang et al.

Xia et al., 2010ها به اند. ریزماهواره) گسترش یافته

ها گاهمنظور مطالعه تنوع ژنتیکی در حیات وحش و تفریخ

ها براي نامهوسیله شجرهگیرند تا بدینمورد استفاده قرار می

 ,.Yu et alتخمین پارامترهاي ژنتیکی ساخته شوند (

2009; Wang et al., 2008cهاي ژنی و نقشه ) و نقشه

QTL ) از طریق آن تهیه گرددWang et al., 2006; 

Wang et al., 2007; Wang et al., 2008a; Wang et 

al., 2011.( 

 انتساب روش براي نشانگرها ترینمعروف از هاریزماهواره

جهت تهیه شناسنامه  جمعیت ژنتیک مطالعات و والدین

 Zhou etباشند (دریایی آسیایی می باس ماهی درژنتیکی 

al., 2009 ،در هاریزماهواره ارزیابی متفاوت هايروش). اما 

 عدم آمدن وجود به باعث مختلف تحقیقاتی مراکز

 آمده دست به هايآلل الگوهاي و هاگزارش در یکنواختی

بنابراین،  ).DeWoody and Avise, 2000( ددگرمی

 را مختلف هايتوان نتایج آزمایشگاهاغلب به سختی می

 از استفاده قابلیت کاهش به موضوع این که کرد مقایسه

 براي اینکه مقایسات در سطح بینشود. می منجر اطلاعات

 نشانگرهاي از استاندارد ايالمللی انجام شود، مجموعه

انتساب والدین ي مطالعات ژنتیک جمعیت و برا ریزماهواره

 جانوران ژنتیک المللیبراي ذخایر زنده توسط انجمن بین

3 Bacterial Artificial Chromosome 
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(ISAG)  الگوي وبر اساس شرایط تکثیر ژن، چندشکلی 

 Zhou et( شوندمی انتخاب) پلکس مولتی( همزمان تکثیر

al., 2009.( 

، به منظور تخمین موفقیت تولیدمثلی 2008در سال  

رشد، دو تلاقی مولدین و وراثت پذیري صفات مرتبط با 

ماهی نر و  10) از تلاقی P1 ،P2مستقل فاکتوریل کامل (

ماهی ماده باس دریایی آسیایی در نظر گرفته شد  10

)Wang et al., 2008c .(90 هاي روز پس از تفریخ، ویژگی

فرد از  900و  P1فرد از تلاقی  804وزن بدن و طول کل 

برداري از بافت هر فرد گیري شد و نمونهاندازه P2تلاقی 

صورت گرفت. والدین و نتاج با نه نشانگر چندشکل 

قطعه از نتاج از  1704ریزماهواره ژنوتایپ شدند. بیش از 

شان منتسب شدند. در ) به والدین7/98هر دو تلاقی (% 

مولد در تولید نتاج نقش داشتند،  20از  19، تعداد P1تلاقی 

والد در تولید نتاج مشارکت تنها پنج  P2درحالیکه در تلاقی 

توانست داشتند. مشارکت اندك والدین در ایجاد نتاج می

منجر به کاهش تنوع ژنتیکی در نسل بعد شود. وراثت 

نامه ایجاد پذیري صفات مرتبط با رشد با استفاده از شجره

شده با استفاده از ژنوتایپ نشانگر ریزماهواره محاسبه شد. 

 16/0به ترتیب،  P2و  P1تلاقی وارثت پذیري براي هر دو 

و  31/0 ± 14/0براي وزن بدن؛  25/0 ± 18/0و  22/0 ±

 ± 09/0و 22/0 ± 22/0براي طول کل و  24/0 ± 21/0

براي فاکتور وضعیت بود. بنابراین، صفات مرتبط با 15/0

توان با استفاده از اثرات ژنتیکی افزایشی از طریق رشد را می

انتخاب مولد پیش از چرخه گزینی بهبود بخشید و به

 تولیدمثلی از این طریق امکان پذیر است. 

نقشه ژنتیکی اولین نسل ماهی باس دریایی آسیایی با پانل 

نتاج توسط  39نقشه حاوي سه والد (دو نر و یک ماده) و 

Wang ) 240) ایجاد شده است. تعداد 2007و همکاران 

در میان  گروه رابط مشخص شد. 24نشانگر ریزماهواره در 

هاي بیان شده توالی«عدد از آنها در  10نشانگر،  24این 

                                                      
باشد که کشف ژن ها و تعیین توالی قطعات کوچکی از دي ان اي مکمل می 1

 ) :sequence tagexpressed EST( روندژن ها به کار می

هاي شناخته شده قرار داشتند. طول ) و ژنEST( 1»نشاندار

با  5/414و  cM 8/873کل نقشه والد ماده و نر به ترتیب 

بود. براي  70/4و  2cM 20/6نشانگر میانگین در فاصله 

مل بادکنک ماهی انجام مقایسه نقشه ژنی، از توالی ژنوم کا

Tetraodon nigrovidiris  استفاده گردید. در مقایسه با

 55عدد ماهی باس دریایی آسیایی،  240توالی در نوسان 

 .Tکروموزوم  21کروموزوم از  19توالی هومولوگ در 

nigrovidiris  آشکار شد. نتایج آنها نشان داد نقشه ژنی نه

تواند جایگاه صفات کمی را مشخص کند، فقط به تنهایی می

 تواند منبع خوبی براي تکامل ژنوم این ماهی باشد. بلکه می

) به منظور 2009و همکاران ( Zhouاي دیگر، در مطالعه

هاي بین برآورده کردن احتیاجات لازم براي انجام مقایسه

المللی در مطالعات ژنتیکی ماهی باس دریایی آسیایی، یک 

نشانگر ریزماهواره را انتخاب کردند  28پنل استاندارد حاوي 

ماهی از تایلند، مالزي، اندونزي  24و با استفاده از دي ان اي 

لیا، آن را بررسی کردند. تعداد متوسط آللی این و استرا

) و متوسط 6-19(محدوده:  82/10 ± 71/0نشانگرها 

(محدوده:  76/0 ± 20/0هتروزیگوسیتی مورد انتظار 

) بود. تمام نشانگرهاي ریزماهواره، وراثت 00/1-63/0

مندلی را نشان دادند. به علاوه، هشت کنترل با اندازه 

لون کردن یک سري آلل ریزماهواره در استاندارد همراه با ک

هایی که در ایجاد شد تا اندازه آلل pGEM-Tوکتور 

هاي مختلف مشخص شده اند را کالیبره کند. آزمایشگاه

مرازي مولتی پلکس، که هر اي پلیهفت واکنش زنجیره

کنند، بهینه شدند تا فاي مینشانگر را آمپلی 3-5کدام 

ع ژنوتایپ شوند. انتساب والدین ها با دقت و سریریزماهواره

و  10×10با استفاده از ده نشانگر ریزماهواره در دو تلاقی (

) قدرت بالاي این نشانگرها را براي آشکارسازي 20×20

ارتباط والدین با نتاج اثبات کرد. از طریق نتایج این 

اي استاندارد از نشانگرهاي ریزماهواره تحقیقات، مجموعه

ژنتیکی ماهی باس دریایی آسیایی  براي مطالعات تنوع

2 centimorgan ،ي به ویژه فاصله واحد اندازهن اگیري طول قطعه اي از دي ا

 .باشدبین دو موقعیت کروموزومی می
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اي تواند مجموعه واکنش زنجیرهتدوین شده است که می

 مراز چندگانه انتساب والدین را آسان سازد. پلی

و همکاران نیز از نه نشانگر ریزماهواره  Liu، 2012در سال 

 2520مولد باس دریایی آسیایی و تعداد 80براي ژنوتایپ 

 10تلاقی فاکتوریل کامل شامل ( عدد از نتاج آنها از چهار

ماده) در تفریخگاه خود به منظور آنالیز مشارکت  10 ×نر 

والدین در نتاج و همچنین بررسی شانس تنوع ژنتیکی از 

هاي مختلف به منظور تسهیل برنامه اصلاح نژادي و تلاقی

باس دریایی آسیایی استفاده کردند. اطلاعات تکثیر ماهی 

ضوع بود که انتخاب دقیق مولدین براي آنها بیانگر این مو

تخم ریزي و آنالیز مولکولی همیشگی والدین به منظور 

باس دریایی حفظ تنوع آللی و ژنتیکی در تکثیر ماهی 

 باشد. آسیایی بسیار ضروري می

 نتیجه گیري

 باس دریایی آسیاییاز آنجاکه تمایل براي پرورش و تکثیر 

بین پرورش دهندگان زیاد شده است و سیاستی براي 

جابجایی اصولی مولدین بین مراکز تکثیر دولتی و خصوصی 

وجود ندارد، امکان رسیدن آسیب به منبع ژنی این ماهی و 

افزایش . هاي وارداتی وجود داردایجاد هم خونی در جمعیت

ه تواند کیفیت آنها را تحت تأثیر قرار دادبروز هم خونی می

و حتی افزایش تلفات و ایجاد ناهنجاري ظاهري به همراه 

تواند این عوامل ناشی از اختلالات ژنتیکی می. داشته باشد

باعث افزایش ضریب تبدیل غذایی، مصرف بیشتر غذا و 

 .هاي غیر اقتصادي تولید در مزارع گرددافزایش هزینه

چنانچه صفات اقتصادي رشد، بازماندگی تحت تأثیر 

قرار بگیرند، لزوم تهیه شناسنامه ژنتیکی براي  همخونی

بنابراین، در بررسی میزان همخونی مولدین ضروري است. 

راستاي تولید بچه ماهیان با کیفیت مورد نیاز صنعت 

عنوان پرورش ماهیان دریایی، لازم است که ماهیانی که به

نگهداري  مراکز تکثیر مولد و پیش مولد در بانک ژن زنده

شوند.  انتخاب ژنتیکی اطلاعات براساس و آگاهانه شوندمی

تعیین تنوع ژنتیکی براي بنابراین، از دیدگاه اقتصادي انجام 

 مولدین هر مرکز تکثیر و تهیه شناسنامه ژنتیکی براي آنها

براي جلوگیري از هدرفت انرژي و سرمایه، داراي توجیه 

 هايآگاهی از ساختار ژنتیکی جمعیتهمچنین،  .باشدمی

 تنوع حفظ دریایی آسیایی براياس بماهی  پرورشی مولدین

اطلاع از تنوع  است و آنها در تفریخگاه ها بسیار مهم ژنتیکی

وسیله یک نشانگر ملکولی هنگهداري شده بذخایر ژنتیکی 

و کم هزینه نسبت به سایر کارا ،قابل اعتمادکه  ریزماهواره

 راهگشاي این قضیه تواندمینشانگرها 

   باشد.
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Abstract 

Regarding the importance of aquaculture industry development, it is necessary to focus on inbreeding 

in artificial propagation to prevent genetic diversity reduction and problems arising from low genetic 

variation. Indeed, lack of facilities and the rules related to the responsible transportation of live aquatic 

animals, and carelessness on health- diseases control in farms has led to some diseases outbreaks which 

have imposed high costs for farmers, including huge losses or cure. Therefore, it is required to identify 

the species and population traits before initiating any culturing or breeding programs and evaluate them 

with molecular genetic methods to synchronizing study with biological characteristics such as 

reproductive potential, growth rate, and mortality. Achieving broodstocks and fry owning genetically 

relatedness is a principal issue in each hatchery. This article tries to discuss the significance of genetic 

diversity assessment by microsatellite marker for broodstocks' genetic relatedness, with an emphasis on 

Asian sea bass. 
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