
 -82-1401:72(3) 12آبزیان مجله بوم شناسی 

72 

 

 

  
 بوم شناسی آبزیان   مجله

Journal homepage: http://jae.hormozgan.ac.ir 

 

میگوی سفید  ش پرور ینمولد یکیتنوع ژنت ییندر تع یاریزماهواره DNAکاربرد روش 

  استان بوشهر یردر مراکز تکث  (Penaeus vannamei: Boone, 1931)غربی 
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 مقاله  نوع

 پژوهشی

 چکیده

  مراکز   در  پرورشی  میگوی سفید غربی  مولدین  مختلف  هایجمعیت   شناسایی  مطالعه  این  انجام  از  دفه

 مختلف هایذخیره  ایتاریخچه اطلاعات اساس بر هاآن  ژنتیکی هایشاخص  تعیین و بوشهر استان تکثیر

منظور.  بود این    با   مختلف  ذخیره  یازده  از  یک  هر  از  مولد  قطعه  30  عضله  بافت  از DNA استخراج  به 

  10  از  استفاده  با PCR تکنیک  طریق  از  تکراری  هایتوالی   تکثیر.  گرفت  صورت  تجاری  کیت  از  استفاده

 در  هاآلل  تعداد  که  داد  نشان  نتایج.  شد  انجام  کشور  میگوی  پژوهشکده  در  اختصاصی  آغازگر  جفت

  پرورشی   مولدین  در  آللی  یفراوان  میزان  بیشترین.  داشت  قرار  5/4-5/ 5  دامنه  در  بررسی  مورد  هایذخیره 

آبزیان تکثیر  مرکز  از  سوم  ذخیره  میانگین   همچنین.  شد   مشاهده  2/5±359/0  میزان  با  (H2)پارس 

  با  (H5تکثیر لیان گستر طلایی )  مرکز  از  دوم  ذخیره  پرورشی  مولدین  در  شده  مشاهده  هتروزیگوسیتی

  میزان   که  داد  نشان  مطالعه  ن ای  نتایج.  بود  مراکز  سایر  مولدین  از  بیشتر  669/0±152/0  میزان

  موجود   هایذخیره   سایر  با  مقایسه  در H2 تکثیر  مرکز  از  سوم  ذخیره  پرورشی   مولدین  ژنتیکی  هایشاخص 

 تکثیر  مراکز  مولدین  اول  هایذخیره  در  همخونی   یب. ضریافته است  افزایش  بوشهر  استان  تکثیر  مراکز  در

  داری معنی   بطور  547/0±145/0  و  595/0±105/0  یزانم  با  ترتیب  به ( H1دلارام ) ( وH3زادآوری مند )

توان اینگونه عنوان کرد که به منظور افزایش  با توجه به نتایج بدست آمده می   .بود  هاذخیره   سایر  از  بیشتر

 شاخص های ژنتیکی مراکز، باید از مولدین با تنوع ژنتیکی بالاتری استفاده شود. 
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 مقدمه 

  جهان،  در ی ائیدر ی غذاها  دیتول در این صنعت  سهم  مشاهده شد که ریاخ دهه  دو  از شیب در ریپروبا توجه به رشد سریع آبزی

 Pauly)است  یافته  شیافزا  2006  سال  در  درصد  36  و  2000  سال  در  درصد  1/27  به  1970  سال  در  کل  وزن  درصد  9/3  از

and Zeller, 2017 .)حداقل   2021باشد که سطح تولید جهانی میگو در سال های موجود در جهان حاکی از آن میبررسی داده

باشد  درصدی می  5، رشد بیش از  2022بینی صورت گرفته برای سال  بوده است، لیکن پیش  2020درصد بیشتر از سال    9/8
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(Shen et al., 2021 .) وی سفید غربی  امروزه گونه نخست پرورشی موجود در کشور میگ(Penaeus vannamei)  باشد. این  می

توسط پژوهشکده میگوی کشور وابسته به مؤسسه تحقیقات علوم شیلاتی کشور در ایران معرفی    1384گونه اولین بار در سال  

ی و  شد. با توجه به غیر بومی بودن این گونه در کشور و عدم دسترسی به ذخائر مولدین وحشی و به دلیل مشکلات اقتصاد

لاروهای این گونه در مراکز تکثیر کشور با استفاده از  بهداشتی موجود در رابطه با واردات موجودات آبزی، تولید و عرضه پست

ها در مراکز  معایب محدود کردن جمعیت   ترینمهماز    گیرد. بنابراینهای محصور انجام میمولدین پرورش داده شده در محیط

 .  (Busack, 1995 )باشد ژنتیکی در جوامع و انقراض جمعیتی میتکثیر، و از دست رفتن تنوع 

تواند ابزار مناسبی برای های میگو و تجزیه و تحلیل ارتباطات ژنتیکی بین مولدین میهای ژنتیکی نمونهمطالعه بر روی ویژگی

حفظ .  (Sekin et al., 2002; Hillen et al., 2017)پرورشی باشد    های های ژنتیکی در برنامهمدیریت شناسایی ژنتیکی و افتراق 

ژنت در  کیتنوع  ژنت  گویم  یهاتیجمعی  تنوع  وجود  ذخا  یکیمستلزم  تکث  ریدر  مراکز  در  و  ریموجود  مشابه  زیستی  الگوهای   ،

های ژنتیکی مورد استفاده  از جمله روش (.  Williams and Johnson, 2013)  باشد یم  یعیو طب  یوحش  یکیاستفاده از منابع ژنت

جمعیت شناسایی  ریزماهواره  در  مولکولی  روش  میگوُ  مختلف  ریزماهوارهمی  (Microsatellite)های  توالیباشد.  ساده  ها  های 

ای  ه هستند که با بررسی آنها، اطلاعات مورد نیاز در رابطه با تفاوت  DNA  ی مختلفهابخشنوکلئوتیدی در    1-6تکرار شونده  

از نشانگرهای مولکولی ریزماهوارهآید. با توجه به مطالب فوق میهای مختلف بدست میژنتیکی و جایگاه ای توان با استفاده 

های  داده سطح تنوع ژنتیکی و روابط بین مولدین پرورشی میگوهای سفید غربی موجود در مراکز تکثیر کشور را تعیین نمود.

ژنتیکی بمنظور    تنوعذخایر بنیادی محصور شده با بالاترین میزان  هترین رویکرد برای تولید  توانند در مورد ببدست آمده می

جمعیت همخونی  سطح  شناسایی کنترل  مطالعه  این  از  هدف  بنابراین  شود.  برده  بکار  تکثیر  مراکز  در  شده  شناسایی    های 

  بر  ها آن  ژنتیکی   هایشاخص  تعیین  و  بوشهر  ناستا  تکثیر  مراکز  در  پرورشی   میگوی سفید غربی   مولدین   مختلف  های جمعیت 

 . بود مختلف هایذخیره ایتاریخچه  اطلاعات اساس

 

 کارمواد و روش

 نمونه گیری و تاریخچه ذخایر مختلف میگوی مورد مطالعه 

تاریخچه مولدین میگوی سفید غربی  به منظور دست به  به اطلاعات مربوط  د و موجو  هاییرهتعداد ذخ  (P .vannamei)یابی 

  و(  H4)شهریور    هفتم   ،(H3)مند    زادآوری  ،(H2)آبزیستان    پارس  ،  (H1)  یر دلاراممراکز تکث  درشده    ینگهدار  ینمنشاء مولد

نمونه   (H5)طلایی    گستر  لیان استان بوشهر بدست آمد. تعداد  از هر ذخیره  واقع در  اخذ شده  از    30های  بود که بعد  قطعه 

گراد درجه سانتی 4درجه در دمای   70الکل  در ها نمونهتا زمان انجام آزمایشات مولکولی ی گیری بمنظور افزایش ماندگارنمونه 

 . (Machado Tamayo, 2006)شدند  نگهداری

 

 استخراج و تعیین کیفیت ماده ژنتیکی  

سپس کیفیت ماده ژنتیکی    .های بافتی از قطعات عضله پای شنا مولدین میگوهای سفید غربی انجام شدنمونه   DNAاستخراج  

آگاروز   الکتروفورز  روی ژل  از طریق   اسپکتوفتومتر    1استخراج شده  از دستگاه  تعیین کمیت  منظور  به  درصد بررسی شد. 

 (. 2020et alAlegría -García ,.استفاده شد )  نسبت   و نانومتر 280 و 260  یهادر طول موج lab A&Eمدل
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 های اختصاصی ای با پرایمرهای ریزماهوارهتکثیر توالی

طر  یهانمونهی  ها  DNA  یتکرار  هاییتوالتکثیر   از  شده  ا  ب  (PCR= polymerase chain reaction)  یکتکن  یقاستخراج 

جفت آغازگر اختصاصی پلی مورفیک میگوی سفید غربی ساخته شده    10توسط    Corrbetاستفاده از دستگاه ترموسایکلر مدل  

)جدول   (Cruz et al., 2002; Freitas et al.,  2007)  توسط شرکت متابیون آلمان به سفارش شرکت پیشگام صورت گرفت  

1.) 

 

 (P.vannamei)سفیدغربییگوهای  م ای )میکروستلایت( یزماهوارهر  یتکرار یهایتوال ریاستفاده شده در تکث ینشانگرها  یتوال .1 جدول

 جفت باز (`3→`5توالی )                                  پرایمر                                   ردیف 

1 Lvan01 
F: GCCATAAACGCAAGACTGAG 

146-136 
R: GCAGGTATACGGTCATGTGTA 

2 Lvan07 
F: AAAGAGGAAGATGAGGAAG 

223-189 
R: CCTCGGTTACGTATTTATTG 

3 Pvan0013 
F: TGCTCTGGTAACGACAAACG 

284-276 
R: AGACCTGTGGCGAAGTGC 

4 Pvan1758 
F: TATGCTCGTTCCCTTTGCTT 

189-163 
R: TTGAAGGAAAAGTGTTGGGG 

5 Pvan1815 
F: GATCATTCGCCCCTCTTTTT 

141-126 
R: ATCTACGGTTCGAGAGCAGA 

6 TUMXLv5.27 
F: CAGACCCTAAATCTCCGTGC 

182-166 
R: TGGAAAGGTCAGAGGTCACG 

7 TUMXLv5.38 
F: CCTTTATGACTTCCCCCGAC 

222-200 
R: CCGTACAGAAACGGAACGTC 

8 TUMXLv8.32 

F: TTACCGCCTAAGAGCGAATG 

228-216 R: TGTCCTTTCGTACCAGTCAAG 

R: CTAACCCAATATCGAATC 

9 TUDGLv5-7.33 
F: TGCTAGAATGTCTTTCGAAG 

126-115 
R: GTCTGGGGAAATCTTTAATG 

10 TUDGPv3-5.378 
F: TCGGAAGGTGTCTTTCCAAAC 

186-180 
R: AGGAAACCTATCATCGCCGT 

 

  d NTP  ،1میکرولیتر    2Mg Cl  ،7/0میکرولیتر    PCR Buffer  ،1میکرولیتر    2میکرولیتر  شامل    20در حجم    PCRمحصول  

  1و    یرآب مقطر دوبار تقط  یکرولیترم  Taq DNA  ،13  یکرولیترم  3/0  معکوس،  ریمپرا  میکرولیتر  1،  یشروپ   یمرپرا  میکرولیتر

ها از طریق  برنامه دمایی جهت تکثیر جایگاه(.  Domingues de Freitas and Galetti, 2002شد )   یهتهالگو    DNA  یکرولیترم

PCR  ( اولیه   واسرشت شدن  ترتیب شامل  به مدت  درجه سانتی  94( در دمای  Pre denatureبه  دقیقه، مرحله دوم    3گراد 

( در درجه حرارت  Annealingثانیه، اتصال به قطعه هدف )  30گراد به مدت  درجه سانتی  94( در  Denature)  واسرشت شدن

 30ثانیه برای    30گراد به مدت  درجه سانتی  72( در درجه حرارت  Extractionثانیه و بسط )  30گراد به مدت  ه سانتیدرج  60

دقیقه صورت   5گراد به مدت  درجه سانتی  72در درجه حرارت    (Final Extraction)یی  چرخه تنظیم گردید. در انتها بسط نها

 پذیرفت.  
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 Base)جفت باز    100-3000درصد همراه با نشانگر استاندارد   8آکریل آمید  ژل پلی  روی  PCRمیکرولیتر از محصول   5سپس   

pair  مدت به  نقره    30ساعت    2(  نیترات  از  استفاده  با  آمیزی  رنگ  نهایت  در  و  الکتروفورز   گرفت     1دقیقه  انجام   درصد 

(Borrell et al., 2003) . 

 

 های ژنتیکی برای ذخایر مختلف میگو تعیین شاخص

تعیین جایگاه از  آنها  بعد  از  هر کدام  برای  ژل،  روی  بر   هتروزیگوسیتی   ،(Ne)مؤثر    و  (Na) واقعی  ی هاآلل  یفراوان  یر مقادها 

  تعادل   (،Nei, 1978; Nei and Kumar, 2000)  ژنتیکی  فاصله  و  شباهت  ماتریکس  ،(He)انتظار    قابل  و (HO) شده  مشاهده

تفاوت  –هاردی )stF)  یکیژنتواینبرگ،  همخونی  ضریب   ،)Fis  توسط افزار  (  همچنین   6نسخه     Gene Alexنرم  شد.   تعیین 

ها بر  اختلاف بین جمعیتو    TFPGAبراساس فاصله ژنتیکی با استفاده از نرم افزار    هانمونهدرخت موضع شناسی تکاملی بین  

مختلف    ذخائرهای بدست آمده حاصل از  در پایان داده.  (Peakall and Smouse, 2006)  دیمحاسبه گرد  ANOVAاساس تست  

  Duncan'sاز طریق آزمون    (ANOVA)  و آنالیز واریانس یک طرفه  t-test  با استفاده از آزمون SPSS از طریق نرم افزار آماری

 .اری قرار گرفتمختلف مورد تجزیه و تحلیل آم هاییرهدر ذخ یهاشاخص یرو سا یهمخون یبضر یکی، ژنت یزتما آللی،  یفراوان

 

 نتایج 

 5/4-5/5ر دامنه  دبررسی شده    ذخیره مولد  11های غالب در  های مشاهده شده برای دادهتعداد آللنتایج حاکی از آن بود که  

داشت. قرار  آلل   آلل  مولدین  میانگین  در  شده  مشاهده  واقعی  دوم  های  ذخیره  ترت  H5و    H1پرورشی  م  یببه   یزانبا 

گونه ها بود. هیچتعداد آلل واقعی مشاهده شده نسبت به سایر ذخیره  ترینین و کم تربیش  500/4±453/0و    601/0±500/5

 (. 2جدول ) (p>0.05ها مشاهده نشد )های فوق با سایر ذخیرهدار آماری میان ذخیرهتفاوت معنی

 

 (.1400)سال  مراکز تکثیر مختلف میگوی سفید غربی  ینمختلف مولد هایذخیرهثر در ؤو م یهای واقعآلل یفراوان  .2  جدول

 

 های مؤثر تعداد آلل های واقعی تعداد آلل ذخیره  مرکز تکثیر

H1 
1 a467/800±0/4 a423/649±0/3 

2 a601/500±0/5 a550/989±0/3 

H2 

1 a542/400±0/5 a528/020±0/4 

2 a674/900±0/4 a543/591±0/3 

3 a359/200±0/5 a297/093±0/4 

H3 
1 a504/900±0/4 a423/793±0/3 

2 a611/200±0/5 a466/648±0 /3 

H4 
1 a539/300±0/5 a409/488±0/3 

2 a512/800±0/4 a421/497±0/3 

H5 
1 a458/900±0/4 a391/321±0/3 

2 a453/500±0/4 a422/508±0/3 
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 یزان با م  H5  یرم مرکز تکثدو   ذخیره  یپرورش  ینمشاهده شده در مولد  یگوسیتیهتروز  یانگینبودن م  تریشبا وجود بهمچنین  

ذخیره  152/0±669/0 مولدین  سایر  به  معنینسبت  اختلاف  هیچگونه  مختلف  مشاهده  های  هتروزیگوسیتی  میان  آماری  دار 

و ذخیره اول مرکز تکثیر   H2های اول، دوم و سوم مراکز تکثیر  ، ذخیرهH1های اول و دوم  شده در این ذخیره با مولدین ذخیره

H3    مشاهده نشد(p>0.05  این در حالی بود که میزان این شاخص در ذخیره دوم مرکز تکثیر .)H3    438/0±016/0با میزان 

 (.1( )شکل p<0.05داری کمتر از برخی از ذخایر بود )بطور معنی

 

 

 مراکز تکثیر مختلف میگوی سفید غربی  ینمختلف مولد های ذخیره یکیتنوع ژنت یر مقاد .1شکل 

 

های مختلف افزایش یافته است. با این وجود  میزان این شاخص در مولدین ذخیرهکه    خونی نشان دادهم  بررسی میزان ضریب

ذخیره  در  این شاخص  تکثیر  میزان  مراکز  اول  میزان    H1و    H3های  با  ترتیب  بطور   547/0  ±145/0و    595/0  ±105/0به 

به ترتیب با   H2های اول و دوم مرکز تکثیر ین شاخص در ذخیره(. لیکن میزان اp<0.05ها بود )داری بیشتر از سایر ذخیرهمعنی

 جدول )  (p<0.05های بررسی شده کمتر بود )داری نسبت به سایر ذخیره میزان بطور معنی  0/ 360±085/0و    107/0±359/0
3(. 

 

   مراکز تکثیر مختلفمیگوی سفید غربی  ین مختلف مولد  هایذخیرههمخونی در  یب ضر   یرمقاد : 3جدول 

 ضریب همخونی  ذخیره  ریتکث رکزم

H1 
1 a145/547±0/0 

2 b113/426±0/0 

H2 

1 c085/360±0/0 

2 c107/359±0/0 

3 bc108/424±0/0 
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 ضریب همخونی  ذخیره ریتکث مرکز

H3 

1 a105/595±0/0 

2 b117/483±0/0 

H4 

1 b094/486±0/0 

2 b112/492±0/0 

H5 
1 b094/490±0/0 

2 b101/449±0/0 

 د.باش یبودن م  داریمشترک نشاندهنده معن  یربودن و حروف غ دار یمعن یرنشاندهنده غ  3جدول   حروف مشترک در هر ستون

مختلف حاکی از آن بود که   هایذخیره در  (  Polymorphic) ها  واینبرگ به منظور نشان دادن چند شکلی -بررسی تعادل هاردی

  ها شده بودند داری منجر به ثبات و فراوانی آللبطور معنی  H2مرکز تکثیر  مولدین    ذخیره دومرسی شده  های برجایگاهتمامی

(p<0.05, p<0.01, p<0.001ل )دار های نگهداری شده در مراکز تکثیر تنها در چند جایگاه بصورت معنیدر سایر ذخیره  یکن

 .(p<0.05, p<0.01, p<0.001)مشاهده شدند 

.  وجود دارد  ینمولد  یرسا  با   H2  یرسوم مرکز تکث  ذخیره  ینمولد   یانم  یکیفاصله ژنت  یزانم  یشترینبمشاهده شد که  همچنین  

و شکل    4  جدول)  وجود داشت  H5و    H4  یراول مراکز تکث  هاییرهذخ  ینمولد  یانم  ی کم  یکیبود که فاصله ژنت  یدر حال  ینا

2.) 

 

 (. 1400)سال   بوشهر استان تکثیر مراکز میگوی سفید غربی  مختلف هاییرهذخ ین فاصله ژنتیکی مولد  .4جدول 

 

H1S1 H1S2 H2S1 H2S2 H2S3 H3S1 H3S2 H4S1 H4S2 H5S1 H5S2  

0.000           H1S1 

0.488 0.000          H1S2 

0.406 0.257 0.000         H2S1 

0.354 0.345 0.366 0.000        H2S2 

0.788 0.751 0.638 0.760 0.000       H2S3 

0.346 0.325 0.242 0.321 0.533 0.000      H3S1 

0.382 0.439 0.298 0.348 0.742 0.302 0.000     H3S2 

0.368 0.238 0.347 0.223 0.583 0.244 0.338 0.000    H4S1 

0.379 0.398 0.395 0.424 0.573 0.483 0.467 0.381 0.000   H4S2 

0.343 0.332 0.323 0.314 0.593 0.274 0.230 0.137 0.411 0.000  H5S1 

0.495 0.421 0.405 0.421 0.493 0.420 0.368 0.285 0.229 0.217 0.000 H5S2 
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 1000با بوت استراپ بوشهر    استان تکثیر مراکز درمختلف میگوی سفید غربی  هاییرهذخ ینمولد یلوژنتیکیرابطه فا  .2شکل 

 

دیگر   پرورشی  بیشاز سوی  مولدین  میان  ژنتیکی  شباهت  میزان  تکثیر  ترین  مرکز  دوم  و  اول  میان    H5ذخیره  و همچنین 

ترین شباهت ژنتیکی  کم  با این وجود.  مشاهده شد  H2خیره دوم مرکز تکثیر  با مولدین ذ  H4مولدین ذخیره اول مرکز تکثیر  

 .(5)جدول  وجود داشت H1 یراول مرکز تکث یرهذخ ینبا مولد  H2 یردوم مرکز تکث  ذخیرهمیان مولدین 

 

 (.1400استان بوشهر )سال  یرمختلف میگوی سفید غربی مراکز تکث هاییرهذخ ین شباهت ژنتیکی مولد  .5جدول

H1S1 H1S2 H2S1 H2S2 H2S3 H3S1 H3S2 H4S1 H4S2 H5S1 H5S2  

1.000           H1S1 

0.614 1.000          H1S2 

0.666 0.773 1.000         H2S1 

0.702 0.708 0.693 1.000        H2S2 

0.455 0.472 0.528 0.468 1.000       H2S3 

0.708 0.723 0.785 0.725 0.587 1.000      H3S1 

0.683 0.645 0.742 0.706 0.476 0.739 1.000     H3S2 

0.692 0.788 0.707 0.800 0.558 0.784 0.713 1.000    H4S1 

0.685 0.671 0.674 0.655 0.564 0.617 0.627 0.683 1.000   H4S2 

0.710 0.718 0.724 0.730 0.553 0.760 0.794 0.872 0.663 1.000  H5S1 

0.609 0.656 0.667 0.657 0.611 0.657 0.692 0.752 0.795 0.805 1.000 H5S2 
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با ذخیره دوم    H2ذخیره دوم و سوم مرکز تکثیر  میان مولدین    (Fst)ترین میزان تمایز ژنی  که بیش با این وجود مشاهده شد  

تکثیر   مرکز  کم  دارد  وجود  H1و    H3مولدین  تکث  ذخیره  ینمولد  یانم  یژن  یز تما  یزانم  ینترو  مرکز  دوم  و  و    H5  یراول 

 . مشاهده شد  H1دوم  یرهذخ  ینبا مولد H4 یراول مرکز تکث یرهذخ ینمولد یانم ینهمچن

 

  بحث

همخونی    یبضرمراکز،    یربا سا  یسهدر مقا  H1و    H3  یرتکث  مراکز  ین اول مولد  هایذخیرهدر  مطالعه حاضر نشان داد که  نتایج  

تکثمراای که در  داشت. در مطالعه  یشافزا میزان  ینچ  یرکز  بود،  شده میگوی    یبوم  ینمولد  ضریب همخونی  صورت گرفته 

(. با  Ren et al., 2018)  داشت، با آن مغایرت  H1و    H3  یرتکث  محاسبه شد که مقادیر بدست آمده از مراکز  07/0سفید غربی  

موجود در مراکز    های یره ذخ  یرا سا ب   یسهدر مقا  H2های سوم مولدین مرکز تکثیر  های ژنتیکی ذخیرهاین حال، میزان شاخص

عاری از بیماری خاص بهبود یافته از نظر   مولدین  مختلف از جمله عدم دسترسی به  به دلایلبود.    یافته  یشاستان افزا  یرتکث

  د تعدا  همه،  از  ترمهم   اما  .است  بالا  نسبتاً  آسیا  مزارع پرورشی در  در  مولدین میگوی سفید غربی  در  همخونی  میزان  ژنتیکی،

ازدیاد نتایجی که همخونی بالایی با   به کنند،   ریزیتخم بار توانند چندینبالایی دارند و می باروری  ای کهماده میگوهای  محدود 

 طور   به  توانندمی  هم  با  عوامل  این  .(Ibarra et al., 2007; Tan et al., 2019؛  Casado et al., 2022)کنند  می  کمک  هم دارند، 

  ی ناش  تواندیم   بسته افزایش دهند و علت همخونی زیاد مولدین در این مطالعه  جمعیت  یک  در  را  ونیهمخ  خطر  توجهی  قابل 

  ینمولد   یادتعداد ز  ینگهدار  یلبه دل  H2  یردر مرکز تکثاما  .  باشد نادرست آنها    ینیگزبه  وتعداد افراد مشارکت کننده    کاهشاز  

افزا  هاییره از ذخ بر  افراد در  هس  پایه،  یتجمع  یشمختلف علاوه   یشافزا  (Cross-breeding)  گروهی برون   آمیزشم مشارکت 

 ین کرده بود. همچن  یدابهبود پ   ها ذخیره  سایر به    نسبت  ین ذخایرا  ین مولددر    یکیژنت  یهاشاخص  یزانرو م  یناز ا،  بود  یافته

درستانتخاب م  های  در  گرفته  که شاخص  یپرورش  ینمولد  یانصورت  شد  مژنت  یهاباعث  این  در  روبرو    رکزیکی  کاهش  با 

در    ینمولد   ینا  H5و    H4مراکز تکثیر  مولدین  های اول  ذخیرهی بالای  فاصله کم و شباهت ژنتیک  .(Pazir et al., 2021)نگردند  

قرارگرفت  یک جداگانه  وجود.  ندشاخه  این  ژنت   ترین یشب  با  تکث  یرهذخ  ین مولد  یان م  یکیفاصله  مرکز  سا  H2  یرسوم    یربا 

 ت.  وجود داش هایرهذخ

های  در ذخیرههای اختصاصی  میزان فراوانی آللو  های مشاهده شده  شد که تعداد آلل  خصمشنتایج این مطالعه  با توجه به  

به شدت   ،های مختلفدر جایگاه آلل 5/4-5/5دامنه برای داده های غالب با  مراکز تکثیر استان بوشهرمولدین پرورشی   مختلف

، با  ند گزارش کرد  14  –  27های وحشی را در دامنه  ها در جمعیت تعداد آلل(  2003ان )و همکار   Goyard  . است  یافتهکاهش  

های خویشاوندی و عدم انتخاب درست مولدین در  های پرورشی به دلیل افزایش آمیزش این وجود عنوان شد که در جمعیت

از   آلل  7تا    4مراکز تکثیر ممکن است بعد  این مطالعه در مورد بد یاها به شدت کاهش  نسل میزان فراوانی  نتیجه  بنابراین   .

  گزینیهای بهاجرای برنامههای آمیزشی و  های مشاهده شده با مطالعه پیشین مطابقت دارد. بنابراین با تغییر روشتعداد آلل

پرورشی  مناسب در   استان بوشهر میمولدین  بهبود بخشید. همچنین ذخیره مراکز تکثیر  تا حدودی  را  این مشکل  ای  هتوان 

تعداد    یریبکارگ  یلدلتواند به  قرار داشتند. این موضوع میواینبرگ  -تعادل هاردیدر  ،  H2مرکز تکثیر    مولدین پرورشی سوم  

  3در    با این حال  های بعدی باشد. در ایجاد نسل  مولدینمشارکت    یزانم  یشافزا  پایه و   یتبه عنوان جمع  یرافراد در تکث  یشترب

از آن بود   یحاک  یجنتا  ینبود. همچن  داری معن  یربصورت غ های مولدین پرورشی، تعادل  یر ذخیرهسا  یگاه مورد بررسی درجا  4تا  

مشاهده شد. با توجه به   داریمعن   یربصورت غ   یگاهجا   7ها در  آلل  ی ثبات و فراوان  H5  یرمرکز تکث  یندوم مولد   یرهکه در ذخ

 Castric et)ها گردندو کاهش هتروزیگوسیتی در جمعیت  توانند موجب افزایش هموزیگوسیتیهای نول میاینکه افزایش آلل

al., 2002  .) ژنتیکیدر جمعیت تنگناهای  دچار  که  بویژه جمعیتمی  (Bottleneck)   هایی  در  شوند،  یا  و  اسارت  در  که  هایی 

تر مشاهده  یشها به منابع وحشی غیر ممکن است این حالت باند و یا مراکزی که دسترسی آنهای بسته نگهداری شدهمحیط

 آسیا  مزارع پرورشی در  در  مولدین میگوی سفید غربی  در  همخونی  مختلف میزان  به دلایل(.  Norris et al., 1999)  شودمی
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کوچک را مجبور   دهندگانپرورش  است که  یافته  ژنتیکی  بهبود   SPF  مولدین  این موضوع کمبود  عمده  دلیل  .است  بالا  نسبتاً

 استخرهای   از  مستقیماً  که یا  دومی استفاده کنند  نسل  والدین  همخونی، از  سطح  در  کنترل  گونههیچ  اعمال  بدون  سازد تا می

 (.Doyle, 2016; Thitamadee et al., 2016اند )شده دیگر تهیه محلی  و یا از استخرهای خود

بنابراین و  بوشهر وجود داشت  استان  تکثیر  مراکز  ذخایر مختلف در  پرورشی  مولدین  تعادل    این وضعیت در  از  انحراف  علت 

 توان به این موضوع ارتباط داد.  های مورد بررسی در این مولدین را میواینبرگ در برخی جایگاه  –هادی 

اصلاح    هایبرنامه  ایمنطقه   میگوی  مراکز تکثیر  که  است  این  بسته  جمعیت  یک  در  همخونی  خطر  برای  واقعی  حل  راه  تنها

از این طریق برنامه های بهتری را طراحی کرده و گونه هایی که بازماندگی و رشد بالاتری    تا  .نمایند  آغاز  را  خود  محلی  نژادی

 دارتد را توسعه پیدا کنند و در عین حال نیازهای بازار داخلی و صادرات میگو را پوشش دهند. 

 

 گیری نتیجه

لدین بررسی شده از مراکز تکثیر استان های مختلف مودر میان ذخیرهتوان عنوان نمود که  با توجه به نتایج بدست آمده می

ژنتیکی ذخیرهبوشهر، میزان شاخص مقا  H2های سوم مولدین مرکز تکثیر  های  موجود در مراکز    های یره ذخ  یر با سا  یسهدر 

افزا  یرتکث درستانتخاب   ینهمچن.  بود  یافته  یشاستان  گرفته  های  م  صورت  که    یپرورش  ین مولد  یاندر  بود  شده  باعث 

و    یکیژنت  یهابهبود شاخص  یکه برا  شودیم  یهتوص  ینبنابرا  (.Pazir et al., 2021 )  با کاهش روبرو نشوند  یکیتژن  یهاشاخص

  یان گروهی مبرون  هاییزشاز آم  یکیژنت  یهابر اساس شاخص  ینمولد  ینیگزاز همخونی علاوه بر به  یناش  یممانعت از پسرو

 .(Ren et al., 2020) ه شودبهره برد تکثیر مرکز  در ینمولد مختلف هاییرهذخ
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Abstract 

The aim of this study was to detect different populations of Pacific White 

Shrimp (Penaeus vannamei: Boone, 1931) in farmed broodstocks and to 

determine  their genetics indeces in hatchery centers of Bushehr province. First, 

the origin of the farmed broodstocks was determined based on the historical 

information of the different stocks. Then, DNA was extracted from muscle 

tissue of 30 broodstocks from 11 different stocks using a commercial kit. The 

repeated sequences were amplified using 10 specific primers by PCR in Iranian 

Shrimp Center. The results showed that the number of alleles was in range of 

4.5-5.5 in studied stocks. The most allele frequency was observed in the farmed 

broadstocks of the third stock in H2 hatchery center, 5.2±0/359. Also, the 

average of observed heterozygosity in  the farmed broadstocks of the second 

stock in H5 hatchery center obtained 0.669±0.152 that was more than other 

stocks among all centers. The results of the present study showed that genetics 

indeces of of third stock in H2 hatchery center were increased compared to 

other stocks in Bucher province. The inbreeding coefficients of the first stocks 

in H1 (0.595±0.105) and H3 (0.547±0.145) hatchery centers were significantly 

higher than other stocks. The inbreeding coefficient increase in farmed 

broadstocks in these stocks could be related to the small size of founder 

population and the bias selection programs. However, according to the 

information from other hatchery centers in Bushehr province and other 

countries, this amount is acceptable. According to the obtained results, it can be 

concluded that to increase the genetic indicators in the centers, breeders with 

higher diversity should be used. 
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