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 میگوی سفید غربیمولدین  های مختلفجمعیت های ژنتیکیبررسی شاخص

 (Litopenaeus vannamei) در مراکز تکثیر استان بوشهر 

 

 چکیده

 Litopenaeus) پیش مولدین میگوی سفید غربیمختلف از  های ژنتیکی سه ذخیرهتعیین شاخص باهدف

vannamei)  های مختلف بر شناسایی جمعیت منظورهبنگهداری شده در مرکز تکثیر بندرگاه استان بوشهر

 30از هر ذخیره انجام شد.  1399سال مهر تا آبان ماه ای در مطالعه ،ایهاساس روش مولکولی ریز ماهوار

از استخراج  پس .نددرصد نگهداری شد 95گیری و در الکل مساوی نمونه طوربهقطعه میگوی نر و ماده 

DNA  تنوع ژنتیکی، فراوانیهای ژنتیکی شامل شاخص ،یاهوارهما یزرجفت نشانگرهای  9با استفاده از 

 کهنشان داد . نتایج تعیین شد هاآن یکیژنتفاصله ژنتیکی، شباهت ژنتیکی و تمایز  خونی،ها، ضریب همآلل

 یو مولوکائ (High Health) هلثیها ،(Hibrid) هیبریدسه ذخیره در  شدهمشاهده یگوسیتیدامنه هتروز

(Molokaei )لیکن علیرغم کمتر  ،قرار داشت 21/0-9/0و  16/0-85/0، 11/0-7/0 در دامنه یببه ترت

 گونهیچه (M) یذخیره مولوکائنسبت به  (H.H) هلثو های (H) هیبریدبودن تنوع ژنتیکی دو ذخیره 

 ،قرار داشت 2 – 9در دامنه در هر سه ذخیره ها فراوانی آلل ینکهباوجودادار آماری مشاهده نشد. اختلاف معنی

، 37/0±18/0به ترتیب  و مولوکائی هلثهای ،هیبریدهای ذخیرههای اختصاصی برای میزان آلل لیکن

هلث و مولوکائی، های ذخیرهدر  آمدهدستبهخونی هم همچنین میزان ضریب .تعیین گردید 0و  36/0±75/0

و شباهت  یکیژنت زیتما زانیبودن م نیائپ لیلذا به دلمحاسبه شد.  41/0و  31/0، 14/0به ترتیب  هیبرید

 انیم ادیز یکیژنتفاصله  نیو همچن (135/0و  117/0) هیبریدو  یمولوکائ یهارهیذخ یکیژنت یبالا

 رهیدو ذخ نیمولد شیپ ،یکیتنوع ژنت شیافزا باهدف( 615/0) هلثیها رهیبا ذخ هاآن

دوم  تیجمع عنوانبه هلثیها نیمولد شیاول و پ تیجمع عنوانبه هیبریدو  یمولوکائ

 .شدند یمعرف

 

 .بوشهر جمعیت، های ژنتیکی،، شاخصماهواره یزرمیگوی سفید غربی،  کلیدی: واژگان
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 (.1388فر و همکاران، ( بوده است )متینPenaeus indicusش میگوی سفید هندی )رور، هرمزگان و خوزستان بر اساس پرهای بوشهاستان

 1یرپذمحمد خلیل 

 2یقاسمسید احمد 

 3جمشیدخسرو آئین

 

 قاتیتحق کشور، موسسه یگویپژوهشکده م. 3، 1

و  آموزش قاتیکشور، سازمان تحق یلاتیعلوم ش

 .رانیا بوشهر، (،AREO) یکشاورز جیترو

 ،فارسیجخل پژوهشکده ،یوتکنولوژیگروه ب. 2

 .رانیبوشهر، ا فارسیجدانشگاه خل

 

 *مسئول مکاتبات:

 dr.pazir@gmail.com 

 

 1400010866کد مقاله: 

 26/12/1399 تاریخ دریافت:

 30/02/1400 تاریخ پذیرش:

 یبرگرفته از طرح پژوهشپژوهشی و مقاله 

 است.

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jm

b.
ah

va
z.

ia
u.

ir
 o

n 
20

25
-1

1-
26

 ]
 

                             1 / 10

https://jmb.ahvaz.iau.ir/article-1-896-fa.html


 / پذیر و همکاران استان بوشهر ری( در مراکز تکثLitopenaeus vannamei) یغرب دیسف یگویم نیمختلف مولد یهاتیجمع یکیژنت یهاشاخص یبررس 

18 

 

 ایجاد باهدف 1384در سال  موسسه تحقیقات شیلات ایران ،پس از شیوع بیماری ویروسی لکه سفید در میگوهای پرورشی سفید هندی لیکن

 Litopenaeusمیگوهای عاری از بیماری خاص سفید غربی )آمده ناشی از شیوع بیماری اقدام به معرفی  به وجودو مقابله با مشکلات  یاگونهتنوع

vannameiمدتکوتاهدر  میگو بالای صنعت یسودآورو  ییزااشتغال به دلیلشود امروزه مشاهده می. (1398و همکاران،  )پذیر نمودکشور  ( به، 

همواره این خطر وجود  گونهینابودن  یربومیغبا توجه به  است. گرفتهشکل پرورش میگوی سفید غربی بریهتکا ساحلی ب یهااستانتوسعه آن در 

مختلف در مراکز تکثیر صنعت میگو در کشور  هاییرهذخعدم انتخاب عاری از بیماری خاص و  ینکه به دلیل مشکلات ناشی از ورود مولد دارد

 Cock et al., 2017; Ren et)باشد ده از ضروریات این صنعت میگزین شژنتیکی و دسترسی به مولدین به یرذخاحفظ دچار بحران شود. لذا 

al., 2020a). هاییتجمع یکیاز ساختار ژنت یقاطلاعات دق داشتن یازمندن یلاتیمنابع ش مدیریت و اصلاح نژادی یهابرنامهاجرای  وجودینباا 

 DNAافراد را در سطح مولکول  ینتفاوت ب توانسته یمولکول یشرفتةپ هاییکتکناست. امروزه استفاده از  هاآنمرتبط با  تنوع ژنتیکیو  یگوم

راستا  یندر ا یاعتمادقابلمختلف به ابزار  یو نژادها هایتجمع ینب یلوژنتیکیو روابط ف یکیتنوع ژنت علاوه بر تعیین کهیطوربه یند،مشخص نما

 یزرهای مختلف میگو روش مولکولی در شناسایی جمعیت مورداستفادههای ژنتیکی روش ازجمله (.Loughnan et al., 2016) اندشدهیلتبد

ی هابخشنوکلئوتیدی در  1-6 تکرارشوندههای ساده توالی یاماهواره یزرنشانگرهای مولکولی . (Ren et al., 2018) باشدمی یاماهواره

موجود در میان  های متنوعهای ژنتیکی و جایگاهدر رابطه با تفاوت یازموردن، اطلاعات هاآنبا سنجش توان میهستند که  DNAتوالی مختلف 

مولدین  منشأاطلاع از  میگو یژهوبهی آبزیان هایکی از الزامات بررسی جمعیت لیکن .آشکار سازد های مختلف یک ارگانیسم رارهها یا ذخیجمعیت

مولدین وارداتی به  منشأاطلاعات مستندی در خصوص  گونهیچهبا توجه به معرفی میگوی سفید غربی به کشور متأسفانه  لذا باشد.در منطقه می

را مشخص نمود.  هاآن منشأبا ردیابی مولدین وارداتی به کشور  96در سال  پژوهشکده میگوی کشور برای اولین بار روینازا نداشت،کشور وجود 

 The) اوشنیک یتوانستمیگوهای سفید غربی در جهان از چهار مرکز مشخص شد که  آمدهدستبهاست که بر اساس اطلاعات  ذکریانشا

Oceanic Institute (OI)) هلثهای پرورییآبز، مرکز (High Health Aquaculture Inc.)سواحل دریایی کانابای ، (Kona Bay 

Marine Resources (now IAI Co.)) و مزارع پرورشی مولوکائی (Molokai Sea Farms) با  (.1396اند )پذیر و همکاران، گرفته منشأ

بخش خصوصی از واردات مولدین میگوی سفید غربی به داخل کشور توسط  96ل تا سا 84سال توجه به اطلاعات موجود مشخص شد که از 

از  96در سال  یتدرنهاو  Oceanicهلث مرکز انستیتو میگوهای های ،دانشگاه هلونولو واقع در منطقه هاوائی، سواحل کانابای، سواحل مولوکای

های اخیر به دلیل در طی سال وجودینباا .(Pazir et al., 2016) صورت گرفته استواقع در جزایر هاوایی  Molokaei broodstock شرکت

 یافتهپرورشنبوده، لیکن این مراکز بالاجبار از مولدین  به کشور مولد وارداتبخش خصوصی قادر به  المللیینبهای مشکلات اقتصادی و تحریم

، یجنتا یخونهمجلوگیری از افزایش  منظوربهکه  اندکردههمواره سعی  فعالین این حوزه روینازا. اندنمودهدر شرایط آب و هوایی کشور استفاده 

لذا در این . گیردمیصورت  هاآن یکیژنتهای آوری نمایند که این فرآیند همواره بدون آگاهی از شاخصمولدین خود را از مناطق مختلف جمع

مولدین مراکز تکثیر گزینی به باهدفهای میگوی سفید غربی در کشور و عدم واردات مولد مطالعه سعی شد که به دلیل محدود بودن جمعیت

ن تعیی یاماهواره یزرمولکولی  روشمولدین نگهداری شده در مرکز تکثیر بر اساس های ژنتیکی های مختلف، شاخصبر شناسایی جمعیت علاوه

 نیبالاتربا  محصورشدهبنیادی  یرذخاتولید  یبرا رویکرد نیبهترمراکز تکثیر جهت انتخاب مدیران  یسازآگاه یبرا آمدهدستبههای تا از داده گردد

 .شوددر کشور استفاده  شدهیبومپرورشی  هایجمعیت یخونهمکنترل سطح  منظوربه یکیژنت تنوع زانیم

 

 

 

 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jm

b.
ah

va
z.

ia
u.

ir
 o

n 
20

25
-1

1-
26

 ]
 

                             2 / 10

https://jmb.ahvaz.iau.ir/article-1-896-fa.html


 1399نهم، بهار شناسی دریا / دانشگاه آزاد اسلامی واحد اهواز                                                          سال سیزدهم، شماره چهل و نشریه علمی زیست

 

19 

 

 هامواد و روش

. با توجه به نگهداری انجام شد 1399سال  از مهر تا آبان ماه کشورپژوهشکده میگوی  در مرکز تکثیر بندرگاه استان بوشهر وابسته بهاین مطالعه 

انجام مطالعات مولکولی از  منظوربهدر مرکز  (Hybrid) هیبریدو ( High Health)هلث ، های(Molokai) مختلف مولوکائی سه ذخیره

ها تا زمان شد نمونهگیری نمونه عدد نمونه، 90 درمجموع، قطعه عضله پای شنا 30تعداد جداگانه  طوربهمیگوهای نگهداری شده در هر ذخیره 

 CTAB (Conventionalها بر اساس روش نمونه DNAاستخراج ماده ژنتیکی درصد نگهداری شد.  95در الکل  DNAاستخراج ماده ژنتیکی 

Cetyl Trimethylammonium Bromide)  پذیرفتصورت (Valles-Jimenez et al., 2004) . به این صورت بود  اختصاربهروش کار

 2-3ها به مدت نمونهبعد از هموژنیزه نمودن،  Kدرصد و پروتئیناز  CTAB 1گرم از بافت عضله و افزودن محلول میلی 50 یجداسازکه بعد از 

 24با افزودن محلول کلروفرم و فنل با نسبت  سپسند. دش قرار دادهگراد درجه سانتی 56ساعت تا زمان حل شدن قطعات بافتی در درجه حرارت 

 بر اساسبه ترتیب  شدهاستخراج یها DNAکیفیت و کمیت  تعیین منظوربه. گردیدانجام  DNAاستخراج درصد  70و شستشو با اتانول  1به 

260 نسبتنانومتر و  280 ،260 یهاموجطولدر  A&E Lab مدل و نانودراپدرصد  1از ژل آگاروز وجود یا عدم وجود باند 
280
 یترل یکرومنانوگرم بر  

 .(García-Alegría et al., 2020) قرار گرفتند یموردبررس

با استفاده  (Polymerase Chain Reactionای پلیمراز )واکنش زنجیرهاز طریق  شدهاستخراجی هانمونههای  DNAهای تکراری یتوالتکثیر 

توسط شرکت متابیون آلمان به سفارش شرکت سهامی خاص روبین  شدهساختهگر اختصاصی پلی مورفیک میگوی سفید غربی نشانجفت  9از 

 (.:1جدول 1جدول ( )Freitas et al., 2007؛ Cruz et al., 2004طب صورت پذیرفت )

 

)سال  (Litopenaeus vannamei)میگوهای سفید غربی  یاماهواره یزرهای تکراری یتوالدر تکثیر  شدهاستفادهگرهای نشانتوالی  :1جدول 

1399). 

 (bpسایز ) (3′ ← 5′)توالی اسیدهای نوکلئوتید  نشانگر
Lvan01 

(Freitas et al., 2007) 

F: GCCATAAACGCAAGACTGAG 
R: GCAGGTATACGGTCATGTGTA 

136-146 

Lvan07 

(Freitas et al., 2007) 

F: AAAGAGGAAGATGAGGAAG 

R: CCTCGGTTACGTATTTATTG 

189-223 

Pvan0013 

(Cruz et al., 2004) 

F: TGCTCTGGTAACGACAAACG 

R: AGACCTGTGGCGAAGTGC 

276-284 

Pvan1758 

(Cruz et al., 2004) 

F: TATGCTCGTTCCCTTTGCTT 

R: TTGAAGGAAAAGTGTTGGGG 

163-189 

Pvan1815 

(Cruz et al., 2004) 
F: GATCATTCGCCCCTCTTTTT 

R: ATCTACGGTTCGAGAGCAGA 

126-141 

TUMXLv5.27 

(Meehan et al., 2003) 

F: CAGACCCTAAATCTCCGTGC 

R: TGGAAAGGTCAGAGGTCACG 

166-182 

TUMXLv5.38 

(Meehan et al., 2003) 

F: CCTTTATGACTTCCCCCGAC 

R: CCGTACAGAAACGGAACGTC 

200-222 

TUMXLv8.32 

(Meehan et al., 2003) 

F: TTACCGCCTAAGAGCGAATG 
R: TGTCCTTTCGTACCAGTCAAG 

216-228 

TUMXLv8.2 

(Meehan et al., 2003) 

F: TTACCGCCTAAGAGCGAATG 
R: TGTCCTTTCGTACCAGTCAAG 

230-248 

 

نشانگرها استفاده شد. تکثیر  )ماکروساتلایت( DNA تکرارشوندههای یتوالجهت تکثیر  Corrbetدر این مطالعه از دستگاه ترموسایکلر مدل 

در درجه  (Pre denature) بود که مرحله اول شامل واسرشت شدن اولیه صورتینبدبود،  شدهیلتشکتوسط دستگاه ترموسایکلر از سه مرحله 
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، اتصال به گرادیسانتدرجه  94در  (Denature) دقیقه برای یک چرخه، مرحله دوم شامل واسرشت شدن 3به مدت  گرادیسانتدرجه  94حرارت 

 هرکدام گرادیسانتدرجه  72در درجه حرارت  (Extraction) و بسط شدن گرادیسانتدرجه  54-60در درجه حرارت  (Anneealing) قطعه هدف

دقیقه  5ت به مد گرادیسانتدرجه  72در درجه حرارت  (Final Extraction) چرخه تنظیم گردید. در انتها بسط نهایی 30ثانیه برای  30به مدت 

 6بر روی ژل پلی آکریل آمید  یجادشدهای هاچاهکبه درون  PCRمحصول  یترل یکروم 5در ادامه بعد از تزریق  .در یک چرخه صورت پذیرفت

 Amersham Se600، پس از ران نمودن دستگاه الکتروفورز عمودی مدل (Base pair) جفت باز 100-3000درصد همراه با نشانگر استاندارد 

درصد، طول هر باند با توجه به طول نشانگر استاندار محاسبه  1/0ژل پلی آکریل آمید با نیترات نقره  یزیآمرنگو  دقیقه 30ساعت  2به مدت 

مؤثر و واقعی،  یهاآللمقادیر فراوانی نشانگر برای هر  Gene Alex (ver. 6) افزارنرمبا استفاده از  در ادامه .(Borrell et al., 2004شد )

واینبرگ، تفاوت –هاردی تعادل(، Nei, 1978، ماتریکس شباهت و فاصله ژنتیکی )شدهمشاهدههتروزیگوسیتی مورد انتظار، هتروزیگوسیتی 

-Micro افزارنرمهای نول با استفاده از آللمیزان  (. همچنینDoyle, 2016( تعیین شد )Fis) یخونهم(، جریان ژنی، ضریب Fst) یکیژنت

Checker (ver. 2.2.3)  .افزارنرمفاصله ژنتیکی با استفاده از  بر اساس هانمونهدرخت موضع شناسی تکاملی بین تعیین گردید TFPGA 

با استفاده از آزمون  ANOVA طرفهیکنس از طریق آنالیز واریا SPSS (Ver:18)آماری  افزارنرممطالعه با استفاده از در پایان  ترسیم گردید.

Tukey`s  های ذخیره یخونهمضریب  و انتظارقابل، هتروزیگوسیتی شدهمشاهدههای مؤثر، هتروزیگوسیتی ی آللفراواندرصد  95با سطح اطمینان

 آماری قرار گرفتند. وتحلیلیهتجزمختلف میگو، مورد 

 

 نتایج

 شدهمشاهدهکه دامنه هتروزیگوسیتی  نشان داد شدهیبررسنتایج حاصل از بررسی میزان تنوع ژنتیکی مولدین میگوی سفید غربی سه جمعیت 

(Ho در )هیبریدهای یتجمع (Hهای ،) هلث(H.H )و مولوکائی (M)  باشد. این در حالی بود می 21/0-9/0و  16/0-85/0، 11/0-7/0به ترتیب

 .شدمحاسبه  19/0-83/0و  48/0-82/0، 43/0-85/0های فوق به ترتیب یتجمع( در Heو حداقل هتروزیگوسیتی مورد انتظار )که حداکثر 

کمتر از مقادیر مرتبط با هتروزیگوسیتی مورد  دارییمعن طوربههلث و های هیبریدجمعیت  دودر  شدهمشاهدههمچنین مقادیر هتروزیگوسیتی 

نسبت به هتروزیگوسیتی مورد انتظار در جمعیت مولوکائی  شدهمشاهدهعلیرغم کمتر بودن میزان هتروزیگوسیتی  وجودینباا(. >P 05/0) بودانتظار 

 .(<P 05/0آماری مشاهده نشد ) داریمعنتفاوت  گونهیچه

همگی مربوط به  8 با میزان مولوکائیو در جمعیت  9با  هرکدامهلث ، هایهیبریدهای یتجمعدر  شدهمشاهده( Naبیشترین تعداد آلل واقعی )

 یهاآللقرار داشت. در رابطه با  2 – 9 دامنهدر  یموردبررسدر سه جمعیت  شدهمشاهدهواقعی  هایدامنه آلل وجودینباا. بود Lava07 نشانگر

 2/1-88/5و  93/1-55/5، 76/1-6/5هلث و مولوکائی به ترتیب ، هایهیبرید( نتایج نشان داد که حداکثر و حداقل آن در جمعیت Neمؤثر )

و مولوکائی به ترتیب  هلثیها، هیبریدهای یتجمع( در ≤ %5درصد ) 5واقعی در سطح بیشتر از  یهاآللفراوانی از سوی دیگر  باشد.یم

 75/0±36/0، 37/0±18/0هلث به ترتیب ، هایهیبریدجمعیت های اختصاصی برای میزان آلل. بود 87/3±58/0و  59/0±75/4 ،66/0±87/4

( و ≤ %25) 25اختصاصی در سطوح بیشتر از  یهاآللفراوانی  وجودینبااآلل اختصاصی برای جمعیت مولوکائی مشاهده نشد.  گونهیچه لیکنبود 

 .(2جدول تنوعی بالاتر از این اعداد مشاهده نشد ) گونهیچه، لیکن بود( صفر ≤ 50%) 50
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 (.1399)سال  های مختلفنشانگرهلث در و های هیبریدجمعیت  هاآناختصاصی و فراوانی  یهاآلل: 2جدول 

 فراوانی ختصاصیاآلل  نشانگر جمعیت

 (H) هیبرید
Pvan 1815 4 225/0 

TUMXLv 5.27 6 100/0 

TUMXLv 8.32 8 105/0 

 (H.H) هلثیها

Lvan 07 11 075/0 

Pvan 0013 4 450/0 

Pvan 1758 1 125/0 

Pvan 1758 2 275/0 

Pvan 1758 3 150/0 

TUMXLv 8.32 2 025/0 

 

به دلیل کاهش میزان تنوع ژنتیکی  یموردبررسهای نشان داد که میزان این ضریب در جمعیت های مختلفجمعیت یخونهمضریب  بررسی

این میزان  TUMXLv 5.27و  Pvan0013 نشانگرهلث به ترتیب در دو و های هیبریدباشد. لیکن در جمعیت یم)هتروزیگوسیتی( مثبت 

نیز  TUMXLv 5.38و  Pvan0013 ،Pvan 1815 ،TUMXLv 5.27 نشانگردر چهار  یخونهمضریب منفی بود. در جمعیت مولوکائی 

 .محاسبه گردیدمنفی 

که تمایز ژنتیکی  یاگونهبهحاکی از وجود یک تمایز ژنتیکی پائین تا متوسط بود.  مختلفهای میان جمعیتموجود تمایز ژنتیکی میزان  وجودینباا

در این  (.>P 01/0بود ) داریمعنآماری کاملاً  ازلحاظ کهدر سطح متوسط قرار داشت  182/0 با و مولوکایی هلثیهاهای یتجمعموجود میان 

بود که این  117/0و  135/0و مولوکائی به ترتیب  هیبریدو همچنین جمعیت  هیبریدو  هلثیها یتجمعموجود بین ژنتیکی حالی بود که تمایز 

های یتجمع( میان یکیژنت)ارتباطات (. در رابطه با مقادیر جریان ژنی >P 01/0)ح پائین تمایز ژنتیکی قرار داشت در سطداری معنی طوربهمیزان 

بیشترین میزان همچنین  .و مولوکائی بود هلثیها یتجمعو مولوکائی و کمترین میزان میان  هیبریدهای یتجمعمختلف بیشترین میزان میان 

بیشترین شباهت ژنتیکی نیز میان و مولوکائی و  هیبرید هاییتجمعو مولوکائی و کمترین میزان میان  هلثیها یتجمعمیان  یکیژنتفاصله 

 (.1شکل ( )3جدول ) (Nei, 1978) و مولوکائی مشاهده شد هیبریدجمعیت 

 

 .(1399)سال  موردمطالعههای یتجمع: مقادیر فاصله موجود در میان جفت 3جدول 

 جمعیت
 فاصله ژنتیکی

 هلثیها هیبرید

  512/0 هلثیها

 615/0 357/0 مولوکائی
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بر )( Hو هیبرید ) (H.Hهلث )(، هایMمولوکائی ) فاصله ژنتیکی بر اساس: درخت موضع شناسی تکاملی 1شکل 

 (.1399)سال  (Nei, 1972معیار  اساس

 

انحراف از تعادل  ماهواره یزرهای مختلف نشانگرو مولوکائی در  هلثیها، هیبرید( در هر سه جمعیت 2χآزمون مربع کای ) بر اساسهمچنین 

های نشانگر، هیبریددر جمعیت  Pvan 0013نشانگر  یاستثنابه(. P<0.05, ** P<0.01, *** P<0.001*هاری واینبرگ مشاهده شد )

TUMXLv 5.38  وTUMXLv 8.32  هاینشانگرو  هلثیها یتجمعدر Pvan 0013 ،Pvan 1815 ،TUMXLv 5.27  و

TUMXLv 5.38  آماری مشاهده نشد داریمعناختلاف  گونهیچهدر جمعیت مولوکائی که. 

 

 گیرییجهنتو  بحث

. امروزه گزارشات (Gjedrem et al., 2012است ) پرورییآبزدر بخش  یسودآور شیافزا یمهم برا نهیگز کی یکیبهبود ژنتبا توجه به اینکه 

 یگوهای، میاییدر یگوهایشامل م محصورشدهدر مراکز  یافتهپرورش یآبز یهاگونهدر انواع  یکیکاهش تنوع ژنت یارفتن  یناز بزیادی مبنی بر 

از لیکن یکی  (.Bala et al., 2017; Knibb et al., 2020است ) شدهارائهید ساز مروارها خوراکی و صدفماهیان باس دریایی، ، یرینآب ش

 باشدمی حاصله یجنتادر  یتیگوسیبالا بردن هتروز منظوربه شدهدادهپرورش  یرذخا یگروه نیب زشیآم ایجاد ی،وربهره اساسی افزایش یراهکار

(Hillen et al., 2017،) یتیگوسیهتروزمیزان افزایش  منجر بهتوانند می های مختلفخانواده افرادمیان  یگروهدرون یاستفاده از تلاق وجودینباا 

های بومی در مناطق جایگزین گونه سرعتبهپرورشی، امروزه  میگوی ین گونهترمهم عنوانبهمیگوی سفید غربی . گردد یجنتا درتنوع ژنتیکی و 

 مؤلفه کیکه  کندیم دییصفت رشد تأ یبالا برا یریپذوراثت تخمین ی صورت گیردکیژنت گزینیبه اینکه قبل ازپرورشی جهان شده است. 

بهبود  منظوربه ،نیچموجود در مراکز تکثیر میگوی سفید غربی  یهاخانواده هایلاین رشد در ی صفتبرا افزاینده یکیژنت انسیاز وار یتوجهقابل

حاکی از آن است که روند انتخاب مولدین میگوی سفید در کشور  آمدهعملبههای بررسی روینازا .(Ren et al., 2020bوجود دارد ) ینسب تولید

تری به حداکثر رشد خود که در زمان کوتاه شوندمیدر این روش میگوهایی انتخاب  ،باشدمیبر اساس صفت رشد ر غربی در مراکز تکثیر بیشت

 یجنتااز بین رفتن شانس مشارکت میگوهای با وزن کمتر در تولید باعث علاوه بر اینکه  مولد این نحوه انتخاب .(1396)پذیر و همکاران،  اندرسیده

در این مطالعه تعیین  .(Tamayo, 2006 ؛Moss et al., 2005) های مؤثر نیز همراه شودتواند با حذف بسیاری از آللگردد میبعدی می

 Pazirداشت ) هیبریدهلث و سه ذخیره مولوکائی، های وجودهای گذشته دلالت بر ورود مولدین به داخل کشور در طی سال منشأتاریخچه و 

et al., 2016) همراه  شدهییشناساهای حاکی از کاهش میزان تنوع ژنتیکی در جمعیت هاآنهای ژنتیکی های حاصل از شاخصبررسی داده که

میزان تنوع ژنتیکی میگوهای  انتظارقابلو  شدهمشاهدهبه دلیل اختلاف کم میان هتروزیگوسیتی  وجودینباابود.  یخونهمبا افزایش میزان ضریب 
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 هایذخیرهاز  هرکدامدر این اختلاف  بود، لیکنشده بیشتر  دارییمعن طوربه جایگاهئی در مقایسه با دو جمعیت دیگر در چهار جمعیت مولوکا

جمعیت پیش مولدین  شدنکاهش تنوع آللی ناشی از کوچک این حالت ممکن است به دلیل . مشاهده شد جایگاههلث تنها در یک و های هیبرید

نسبت به  شدهمشاهده( عنوان نمودند که افزایش میزان هتروزیگوسیتی 2009و همکاران ) Perez-Enriquezدر این رابطه . بوده باشد

 میزان ضریب . از سوی دیگرگرددتواند همراه می یخونهممیزان تنوع ژنتیکی با کاهش ضریب  یشبرافزاعلاوه  انتظارقابلهتروزیگوسیتی 

نسبت  41/0و  31/0، 14/0 با میزان به ترتیب در مطالعه حاضر هیبریدهلث و مولوکائی، های های پیش مولدرهذخیدر  آمدهدستبهخونی هم

یکی از دلایل افزایش . بود یافتهیشافزا شدتبه 07/0با میزان  میگوی سفید غربی مراکز تکثیر چین شدهیبومدر مولدین  آمدهدستبه مقادیر به

گزینی مناسب و عدم به یدمثلیتولهای در برنامه کنندهمشارکت کاهش جمعیت مؤثر مولدینهای مختلف، در پیش مولدین ذخیرهخونی ضریب هم

 تواند باشد.می

Valles ( عنوان نمودند که تعادل هاری2004و همکاران )–قرار  یموردبررسی مختلف هانسلها را در واینبرگ قادر است که ثبات و فراوانی آلل

با توجه به اینکه افزایش  (.Goyard et al., 2003گردد )یماستفاده  هاآللهد. امروزه از این معادله جهت بررسی رابطه میان فراوانی ژنوتیپ و د

انحراف  به دلیللذا ( Castric et al., 2002ها شوند )یتجمعتوانند موجب افزایش هموزیگوسیتی و کاهش هتروزیگوسیتی در یمهای نول آلل

علاوه بر کاهش  موردمطالعه هایذخیرهتوان عنوان نمود که انحراف از این تعادل در یم شدهییشناساهای واینبرگ در جمعیت-یهارداز تعادل 

 .(Vallez et al., 2005) بوده است (Null allele) نول یهاآللوجود  ناشی از یخونهمتنوع ژنتیکی و افزایش ضریب 

Goyard ( عنوان نمودند که میزان 2003و همکاران )قرار دارد، لذا در  14 – 27های وحشی در دامنه یتجمعدر های واقعی فراوانی آلل

نسل میزان  7تا  4های خویشاوندی و عدم انتخاب درست جمعیت این احتمال وجود دارد که بعد از یزشآمهای پرورشی به دلیل افزایش یتجمع

در  شدهدادهمیگوی سفید غربی پرورش  یرذخابر روی  بامطالعه( 2018و همکاران ) Renهمچنین با کاهش همراه شود.  شدتبهها فراوانی آلل

های ژنتیکی مناسب مولدینی با شاخصمدیران مراکز تکثیر  توسط گزینیهای بهبه دلیل اجرای برنامه مراکز تکثیر کشور چین عنوان نمودند که

این در حالی بود  .داشتقرار  4-43/12در دامنه  85/5میانگین  با هاآندر مشاهده شد  واقعی آلل میانگین فراوانی که یاگونهبه اند،نمودهتولید 

 بود. 2-9با دامنه فراوانی  شدهییشناساهای واقعی در سه جمعیت از مطالعه حاضر دلالت بر کاهش فراوانی آلل آمدهدستبهکه نتایج 

 مورف شدن به سمت مونومورف شدن پیش خواهد رفتکمتر باشد جمعیت بجای پلی شدهییشناساهای ها در جمعیتآلل فراوانیهر چه  بنابراین

در جوامع  (Full-sib Family) برادری-هایی خواهریزشآمبه دنبال نسل گیری متعدد از یک جمعیت و افزایش میزان  معمولاًکه این حالت 

هایی که در جمعیت یژهوبهشوند، می (Bottleneck) هایی که دچار تنگناهای ژنتیکیدر جمعیت لذا(، Castric et al., 2002شود )ایجاد می

شود یماست این حالت بیشتر مشاهده  یرممکنغبه منابع وحشی  هاآناند و یا مراکزی که دسترسی های بسته نگهداری شدهیطمحاسارت و یا در 

(Norris et al. 1999) در میگوهای پرورشی،  یخونهمبنابراین ایجاد تنگناهای ژنتیکی علاوه بر کاهش میزان تنوع ژنتیکی و افزایش ضریب ؛

های گزینی و تعیین شاخصهای بهتوان با اجرای برنامهلیکن می (.Wolfus et al., 1997) استمعمولاً با کاهش شدید فراوانی آللی همراه 

که  کندیم بینییشپ یدمثلیصفت رشد و صفات تول نیب یکیرابطه ژنت وجودینبااخونی را کاهش داد. ضریب هم ژنتیکی تا حدود زیادی میزان

 .(Ren et al., 2020a) باشدها تأثیری داشته تخم تیفیدر ک نکهی، بدون اشودیم لارو دیتول شیباعث افزا عیرشد سرمیگوهای ماده با انتخاب 

 یدمثلتولمرتبط با صفات رشد و  یکیژنت هایشاخصبرآورد میگوهای ماده بر اساس  ینیگزبه( عنوان نمودند که 2019و همکاران ) Tanهمچنین 

توان توصیه نمود می وجودینبااتواند منجر به بهبود این صفات در این جنس شود. می شورلبهای در آب یافتهپرورشدر میگوهای سفید غربی 

 برون جمعیتی آمیزش داشته باشند. صورتبهبا اجداد خود  دیبریه هایهای ژنتیکی جمعیتشاخص که جهت بهبود
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 ،حاصل از مولدین نگهداری شده در مرکز تکثیر بندرگاه یجنتاژنتیکی در های بهبود شاخص منظوربهاز این مطالعه  آمدهدستبهبا توجه به نتایج 

 بررسی .گرفتصورت  هاآنانتخاب مولدین از میان  ،های مختلفجمعیت پیش مولدین شناسایی بعد از های خویشاوندیکاهش آمیزش باهدف

اند. هلث نسل قبل بودهآمیزش اجداد مولدین مولوکائی و های حاصل یجنتااین پیش مولدین بود که  از آنحاکی  هیبرید تاریخچه پیش مولدین

هلث، ژنتیکی کم و شباهت ژنتیکی بالای میگوهای ذخیره مولوکائی و هیبرید در مقایسه با میگوهای های با توجه به تمایز ژنتیکی پائین، فاصلهلذا 

در نظر  جمعیت دوم عنوانبههلث اول و ذخیره های جمعیت عنوانبهاین دو ذخیره افزایش تنوع ژنتیکی در پیش مولدین نگهداری شده،  منظوربه

صورت هلث دو جمعیت مجزای مولوکایی و های از میان مولدین و انتخاب گزینیبه آمدهدستبهگرفته شدند. در انتهای مطالعه بر اساس اطلاعات 
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