
 مجله علوم و فنون شیلات

 نسخه ویژه خلیج فارس

  226تا  213، صفحات 1400، بهار 2شماره  10ه دور
 

 

 های مختلف مولدین پرورشی میگوی سفید غربیهای ژنتیکی نسلشاخص

(Litopenaeus vannamei Boone, 1931)  در مراکز تکثیر واقع در سواحل خلیج فارس

 استان بوشهر

 

 3مریم میربخش، 2یقاسم، سید احمد *1یرپذمحمد خلیل 

 رانیا بوشهر، ،(AREEO)ی کشاورز جیو ترو آموزش قاتیکشور، سازمان تحق یلاتیعلوم ش قاتیتحق کشور، موسسه یگویپژوهشکده م -1

 رانیبوشهر، ا فارس جیدانشگاه خل فارس، جیخل پژوهشکده ،یوتکنولوژیگروه ب -2
 رانیا ،تهران ،(AREEO)ی کشاورز جیو ترو آموزش قاتیکشور، سازمان تحق یلاتیعلوم ش قاتیتحق موسسه -3
 

 چکـــیده  نوع مقـاله

های مختلف مولدین میگوی سفید غربی پرورشی هدف از انجام این مطالعه شناسایی جمعیت  مقاله پژوهشی اصیل
(Litopenaeus vannamei) های های خویشاوندی و غیر خویشاوندی بر روی شاخصو تأثیر آمیزش

با توجه به منشاء مولدین نگهداری شده در خونی نتاج حاصل از آنها در نسل دوم بود. ژنتیکی و ضریب هم
های مختلف از میان ای، پس از شناسایی جمعیتهبوشهر با استفاده از روش ریزماهوارمراکز تکثیر استان 

های درون های ژنتیکی نتاج حاصل از آمیزشهلث و هیبرید در نسل اول، شاخصیره مولوکائی، هایسه ذخ
های های دوم بررسی شد. نتایج نشان داد که میزان تنوع ژنیتکی در ذخیرهو برون گروهی آنها در نسل

میزان باشد. می( 38/0±06/0( بیشتر از ذخیره هیبرید )50/0±07/0و  46/0±09/0هلث )مولوکائی و های
به دلیل بود. لیکن  41/0و  31/0، 14/0هلث و هیبرید به ترتیب های مولوکائی، هایخونی ذخیرههم ضریب

مولوکائی،  آنها با همدیگر دو جمعیتفاصله ژنتیکی کم میگوهای ذخیره هیبرید و مولوکائی پس از ادغام 
ل دوم علیرغم بیشتر بودن میزان تنوع ژنتیکی در معرفی شدند. در نسهلث به عنوان مولدین نسل اول های

مولوکائی ×هلث( و های47/0±12/0هلث )های×های برون گروهی مولوکائیشنتاج حاصل از آمیز
( و 19/0±04/0مولوکائی )×های درون گروهی مولوکائی( نسبت به نتاج آمیزش08/0±39/0)

با نسل اول کاهش یافته بود. کمترین و بیشترین ( این مقادیر در مقایسه 11/0±03/0هلث )های×هلثهای
مولوکائی ×مولوکائی ( و268/0±18/0هلث )های×خونی به ترتیب مربوط به نتاج مولوکائیمیزان ضریب هم

های توان عنوان نمود که عدم اطلاع از شاخصبود. با توجه به نتایج بدست آمده می( 145/0±853/0)
های ژنتیکی ند عوامل اصلی کاهش شاخصوگرفته میان افراد خویشا های صورتژنتیکی مولدین و آمیزش

 باشند. های بعدی میخونی در نسلو پسروی ژنتیکی ناشی از افزایش ضریب هم
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 مقدمه
باشد درصد می 15 که ارزش آن در میان محصولات شیلاتی در جهان است یاییدر یغذاها یالملل یندر تجارت ب یلاتیش یکالا ینمهمتر یگوم

میگوی سفید غربی بطور کل  .یابدادامه  یندهآ یهارشد تا سال ینا رودیداشته و انتظار م یریگذشته رشد چشمگ یهادر دهه یگو. صنعت م[1]

، میگوی 1383-84های در طی سالبا توجه به شیوع بیماری لکه سفید در کشور،  .[2]درصد از کل تولید میگو در جهان را تأمین می کند 78تقریبا 

ی و مقابله با مشکلات بوجود آمده ناشی از شیوع بیماری لکه سفید توسط اتنوع گونهبا هدف ایجاد  (Litopenaeus vannamei)سفید غربی 
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واقع در جزیره هاوایی اقیانوس آرام و  (The Oceanic Institute)مؤسسه تحقیقات علوم شیلاتی کشور با منشاء موسسه انستیتو اشنیک 

 Molokaei Broodstock)تأمین شده از کمپانی مولوکائی بروداستوک  (Molokai)با منشاء مولوکائی  96تا  84های طی سال

Company) کانابای ،(kona bay) هونولولوهلث تولید شده در دانشگاه و میگوهای های (University honolulu)  جزیره هاوایی با

امروزه میگوی سفید غربی . [3]توسط فعالین بخش خصوصی به صنعت میگوی کشور معرفی گردید )High Health(هلث عنوان مولدین های

شایان ذکر است که بر اساس . شده است (Penaeus indicus) به عنوان گونه نخست پرورشی کشور بطور کامل جایگزین میگوی سفید هندی

هزار تن بوده است که ارزش  47میزان تولید این گونه پرورشی در کشور بالغ بر  1399آخرین آمار ارائه شده توسط سازمان شیلات ایران در سال 

مولدین وحشی از جمله قوانین  در حال حاضر به دلیل عدم دسترسی به ذخائر .[4]باشدمیهزار دلار بر آورد شده  220صادرات این محصول بالغ بر 

های هنگفت واردات مولدین از کشورهای مبدأ، تولید و عرضه پست لاروها در مراکز محدود کنننده صادرات و واردات موجودات آبزی و هزینه

های است که به دلیل انتخابشواهد حاکی از آن  .گیردهای محصور انجام میتکثیر استان بوشهر با استفاده از مولدین پرورش داده شده در محیط

اهش معنی داری در میزان تنوع ژنتیکی میگوهای سفید غربی ک گو،یم پرورش مزارع از شده یآور جمع نیمولد شینادرست صورت گرفته میان پ

بود که کاهش  در کشور برزیل حاکی از آن Akvaforsk (2005) [6]و  Gjedrem به طوریکه مطالعات صورت گرفته توسط [5]آمده است بوجود 

و افزایش ضریب همخونی بوده است  (inbreeding) ایجاد شده در میزان تنوع ژنتیکی میگوهای سفید غربی ناشی از تکثیرهای درون گروهی

 که این موضوع موجب کاهش میزان رشد، بازماندگی، تولید مثل و توانایی در سازش آنها با تغییرات محیطی شده بود، همچنین عنوان شده که

در مطالعه صورت گرفته بر روی  .[7] رابطه معنی داری میان کاهش تنوع ژنتیکی و کاهش تولید مثل مولدین میگوی سفید غربی وجود داردیک 

های محصور نگهداری شده بودند به دلیل افزایش که مدت زمان طولانی در محیط (L. Stylirostris) میگوی آبیدر لاین های نزدیک به هم 

با توجه  که آنها عنوان نمودند .[8] آمیزی صورت گرفته علاوه بر کاهش رشد، میزان تولید و تنوع ژنتیکی میگوها به شدت کاهش یافته بوددرون 

 آبیکاهش سطح تنوع ژنتیکی منجر به کاهش میزان رشد و افزایش حساسیت به عوامل بیماریزا می گردد لذا شناسایی جمعیت های میگوی  به

جلوگیری  جهتاز میگوهای عاری از هر گونه بیماری همراه با اجرای برنامه های به گزینی و تولید لاین از جمله راهکارهای ارائه شده و استفاده 

زا از این رو باید تا حد امکان از درون آمیزی میان افراد یک خانواده بویژه زمانیکه میگوها تحت شرایط استرس .کاهش میزان تنوع ژنتیکی استاز 

با توجه به  .[9]افزایش یابد درصد  10از  به بیشبایست میزان درون آمیزی در یک جمعیت نمی لذاپرورش داده می شوند جلوگیری به عمل آید، 

های محصور مراکز تکثیر با استفاده از پست لاروهای تولید شده، این احتمال وجود دارد که عدم واردات مولد به کشور و پرورش مولدین در محیط

ت چند های ژنتیکی بعد از گذشهای مختلف میزان شاخصهای نادرست صورت گرفته و عدم آگاهی از اطلاعات ژنتیکی ذخیرهبه دلیل انتخاب

های مختلف پیش مولدین میگوی سفید های ژنتیکی در نسلنسل به شدت کاهش پیدا کند. از این رو در این مطالعه سعی شده تا میزان شاخص

بر روی میزان  (Cross-breeding)و برون گروهی  (Inbreeding)های درون گروهی گزینی صورت گرفته و آمیزشغربی و تأثیر نحوه به

 های محصور مورد بررسی قرار گیرد.خونی در پیش مولدین پرورش یافته در محیطهم ی ناشی از افزایش ضریبپسروی ژنتیک
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 هامواد و روش

های مختلف مولدین میگوهای سفید غربی نگهداری شده در مرکز تکثیر بندرگاه استان بوشهر وابسته به های ژنتیکی نسلدر این مطالعه شاخص

مورد بررسی قرار گرفتند. در نسل اول بر اساس اطلاعات مربوط به تاریخچه نگهداری مولدین در مراکز تکثیر استان پژوهشکده میگوی کشور 

و هیبرید  (H.H) هلث، های(M)های مختلف میگوی سفید غربی سه ذخیره مختلف مولوکائی بوشهر و منشاء آنها، با هدف شناسایی جمعیت

(Hybrid) ای، شد، سپس با استفاده از روش ریزماهوارههلث در مراکز تکثیر جمع آورییا میگوهای حاصل از تلاقی مولدین مولوکائی و های

های دوم پس از آمیزش درون گروهی و برون گروهی میان مولدین های مختلف از همدیگر تفکیک گردیدند و در نسلهای ژنتیکی جمعیتشاخص

های صورت گرفته در نسل دوم مورد بررسی های ژنتیکی نتاج حاصل از آمیزششناسایی شده در نسل اول، میزان شاخصنر و ماده دو جمعیت 

 70قطعه میگو در مجاورت الکل  30گیری از عضله پای شنای قرار گرفتند. به منظور انجام مطالعات مولکولی در هر نسل از هر ذخیره، نمونه

. روش کار به اختصار به این صورت بود که بعد [10]انجام شد  CTABها بر اساس روش نمونه DNAژنتیکی  درصد صورت گرفت. استخراج ماده

 CTAB (Conventional Cetyl Trimethylammonium Bromide)گرم از بافت عضله و افزودن محلول میلی 50از جدا سازی 

گراد درجه سانتی 56ساعت تا زمان حل شدن قطعات بافتی در درجه حرارت  2-3ت ها به مدبعد از هموژنیزه نمودن، نمونه Kدرصد و پروتئیناز  2

صورت گرفت. کیفیت و  DNAدرصد استخراج  70و شستشو با اتانول  1به  24نگهداری شدند. سپس با افزودن محلول کلروفرم و فنل با نسبت 

ی هاموجدر طول  A&E Labدرصد و نانودراپ مدل  1ز ژل آگاروز ی استخراج شده به ترتیب براساس وجود یا عدم وجود باند اها DNAکمیت 

260نانومتر و نسبت 280، 260
280

 .[11]نانوگرم بر میکرولیتر مورد بررسی قرار گرفتند  

با  (Polymerase Chain Reaction)ای پلیمراز ی استخراج شده از طریق واکنش زنجیرههانمونههای  DNAهای تکراری یتوالتکثیر 

جفت نشانگر اختصاصی پلی مورفیک میگوی سفید غربی ساخته شده توسط شرکت متابیون آلمان به سفارش شرکت سهامی خاص  12استفاده از 

 (.1 جدول)[12-15] روبین طب صورت پذیرفت
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 . (L.vannamei)یغرب دیسف یگوهایم یازماهوارهیر یتکرار یهایتوال ریاستفاده شده در تکث ینشانگرها یتوال. 1جدول 

 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 

9  M1 F: GTGTGTTGCGGAATCGAA 217-210 

R: CTAACCCAATATCGAATC 

10  TUDGLv5-7.33 F: TGCTAGAATGTCTTTCGAAG 126-115 

R: GTCTGGGGAAATCTTTAATG 

11  TUDGLv7-9.17 F: ATGGTGAATATAAGGAAGCT 91-89 

R: TGTGATATGGTTTTTGGAG 

12  TUDGPv3-5.378 F: TCGGAAGGTGTCTTTCCAAAC 186-180 

R: AGGAAACCTATCATCGCCGT 

 

ای )ماکروساتلایت( استفاده شد. واکنش زنجیره DNAهای تکرار شونده یتوالجهت تکثیر  Corrbetدر این مطالعه از دستگاه ترموسایکلر مدل 

، (PCR Master Mix-Ampliqon)ای پلیمراز میکرولیتر مخلوط واکنش زنجیره 5/12میکرولیتر حاوی  25پلیمراز به ازای هر نمونه در حجم 

با  DNAمیکرولیتر  1میکرولیتر آب مقطر دیونیزه و  5/9(، 1 جدول) پیکومول 10با غلظت  میکرولیتر از هر نشانگر اختصاصی پیشرو و پسرو 1

تکثیر نشانگرها توسط دستگاه ترموسایکلر از سه مرحله تشکیل شده بود، مرحله اول شامل واسرشت  نانوگرم بر میکرولیتر تهیه شد. 50غلظت 

دقیقه برای یک چرخه، مرحله دوم شامل واسرشت شدن  3درجه سانتیگراد به مدت  94در درجه حرارت  (Pre denature)شدن اولیه 

(Denature)  درجه سانتیگراد، اتصال به قطعه هدف  94در(Anneealing)  درجه سانتیگراد و بسط شدن  54-60در درجه حرارت

(Extraction)  چرخه تنظیم گردید. در انتها بسط نهایی  30ثانیه برای  30درجه سانتیگراد هر کدام به مدت  72در درجه حرارت(Final 

Extraction)  میکرولیتر محصول  5بعد از تزریق دقیقه در یک چرخه صورت پذیرفت.  5درجه سانتیگراد به مدت  72در درجه حرارتPCR 
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، پس از ران (Base pair)جفت باز  100-3000درصد همراه با نشانگر استاندارد  6ی ایجاد شده بر روی ژل پلی آکریل آمید هاچاهکبه درون 

ل آمید با نیترات نقره دقیقه، و رنگ آمیزی ژل پلی آکری 30ساعت  2به مدت  Amersham Se600نمودن دستگاه الکتروفورز عمودی مدل 

برای هر   .6Gene Alex (ver(. در ادامه با استفاده از نرم افزار [16]درصد، طول هر باند با توجه به طول نشانگر استاندار محاسبه شد  1/0

 ،[17]نشانگر مقادیر فراوانی آلل های مؤثر و واقعی، هتروزیگوسیتی مورد انتظار، هتروزیگوسیتی مشاهده شده، ماتریکس شباهت و فاصله ژنتیکی 

فاده از های نول با است. همچنین میزان آلل[18] تعیین شد )Fis(، جریان ژنی، ضریب هم خونی )Fst( یکیژنتواینبرگ، تفاوت –هاردی تعادل

براساس فاصله ژنتیکی با استفاده از  هانمونهدرخت موضع شناسی تکاملی بین مشخص گردید.  Micro-Checker (ver. 2.2.3)نرم افزار 

اختلاف هتروزیگوسیتی مشاهده شده با های مختلف از یکدیگر توجه به مستقل بودن ذخیرهمطالعه با در پایان  ترسیم شد. TFPGAنرم افزار 

، مورد تجزیه و  95با سطح اطمینان مستقل  t-testاز طریق آزمون  های مختلف میگوضریب هم خونی ذخیره وهتروزیگوسیتی قابل انتظار 

 تحلیل آماری قرار گرفتند.

 نتایج

 های ژنتیکی مولدین نسل اولشاخص

نتایج حاصل از بررسی میزان تنوع ژنتیکی مولدین میگوی سفید غربی سه ذخیره بررسی شده در نسل اول نشان داد که دامنه هتروزیگوسیتی 

بود، و  21/0-9/0و  16/0-85/0، 11/0-7/0به ترتیب  (M) و مولوکائی (H.H)هلث ، های(H)های هیبرید یتجمعدر  (Ho)مشاهده شده 

محاسبه شد. همچنین  19/0-83/0و  48/0-82/0، 43/0-85/0های فوق به ترتیب یتجمعدر  (He)روزیگوسیتی مورد انتظار حداکثر و حداقل هت

هلث بطور معنی داری کمتر از مقادیر مرتبط با هتروزیگوسیتی مورد انتظار بود مقادیر هتروزیگوسیتی مشاهده شده در دو ذخیره هیبرید و های

(P>0.05)لیرغم کمتر بودن میزان هتروزیگوسیتی مشاهده شده نسبت به هتروزیگوسیتی مورد انتظار در جمعیت مولوکائی . با این وجود ع

 . (P>0.05)هیچگونه تفاوت معنی دار آماری مشاهده نشد 

همگی مربوط به  8و در ذخیره مولوکائی با میزان  9هلث هر کدام با های هیبرید، هایمشاهده شده در ذخیره (Na)بیشترین تعداد آلل واقعی 

قرار داشت. در رابطه با آلل های  2 – 9های واقعی مشاهده شده در سه ذخیره مورد بررسی در دامنه بود. با این وجود دامنه آلل Lvan07نشانگر 

 2/1-88/5و  93/1-55/5، 76/1-6/5هلث و مولوکائی به ترتیب های هیبرید، هایه حداکثر و حداقل آن در ذخیرهنتایج نشان داد ک (Ne)مؤثر 

های هیبرید، های هلث و مولوکائی به ترتیب در دخیره (%5 ≤)درصد  5باشد. از سوی دیگر فراوانی آلل های واقعی در سطح بیشتر از یم

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

 (%25 ≤) 25بود لیکن هیچگونه آلل اختصاصی برای ذخیره مولوکائی مشاهده نشد. با این وجود فراوانی آلل های اختصاصی در سطوح بیشتر از 

 .(. 2جدول عی بالاتر از این اعداد مشاهده نشد )صفر بود، لیکن هیچگونه تنو (%50 ≤)درصد  50و 
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 .های مختلفهلث در نشانگرو های هیبریدهای ذخیره هاآن. آلل های اختصاصی و فراوانی 2جدول 

 فراوانی اختصاصیآلل  نشانگر جمعیت

 Pvan 1815 4 225/0 (Hهیبرید )

TUMXLv 5.27 6 100/0 

TUMXLv 8.32 8 105/0 

 Lvan 07 11 075/0 (H.Hهای هلث )

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 

های مورد بررسی به دلیل کاهش میزان تنوع ژنتیکی )هتروزیگوسیتی( مثبت بررسی ضریب هم خونی نشان داد که مجموع این ضریب در ذخیره

های مشاهده شد. با این وجود در ذخیره 145/0و  314/0، 412/0هلث و مولوکائی به ترتیب باشد. بطوریکه این مقادیر در سه ذخیره هیبرید، هاییم

 Pvan0013 ،Pvanو در ذخیره مولوکائی در چهار نشانگر  TUMXLv 5.27و  Pvan0013هلث به ترتیب در دو نشانگر یبرید و هایه

1815 ،TUMXLv 5.27  وTUMXLv 5.38 .این میزان منفی گردید 

ی که یک تمایز اگونههای مختلف حاکی از وجود یک تمایز ژنتیکی پائین تا متوسط بود. به همچنین میزان تمایز ژنتیکی موجود میان جمعیت

. این در حالی بود که تمایز (P<0.01)در سطح متوسط وجود داشت  182/0های های هلث و مولوکایی با ژنتیکی کاملاً معنی دار میان ذخیره

داری در سطح پائین تمایز بطور معنی 117/0و  135/0هلث و هیبرید و هیبرید و مولوکائی به ترتیب با میزان های هایموجود بین ذخیرهژنتیکی 

های هیبرید و . در رابطه با مقادیر جریان ژنی )ارتباطات ژنیتکی(، بیشترین و کمترین میزان به ترتیب میان ذخیره(P<0.01)ژنتیکی قرار داشت 

هلث و مولوکائی و های هایهلث و مولوکائی بود و بیشترین و کمترین میزان فاصله ژنیتکی به ترتیب میان ذخیرههای هایلوکائی و ذخیرهمو

 (.3جدول های هیبرید و مولوکائی مشاهده شد )های هیبرید و مولوکائی و بیشترین شباهت ژنتیکی نیز میان ذخیرهذخیره

 های مورد مطالعه.یتجمع. مقادیر فاصله موجود در میان جفت 3جدول 

 فاصله ژنتیکی جمعیت
 های هلث هیبرید

  512/0 های هلث

 615/0 357/0 مولوکائی

های مختلف ریزماهواره انحراف از تعادل هاری نشانگرهلث و مولوکائی در ، هایهیبریددر هر سه ذخیره  )χ(2براساس آزمون مربع کای 

های نشانگر، هیبریددر ذخیره  Pvan 0013نشانگر . به استثنای (P<0.05, ** P<0.01, *** P<0.001*)واینبرگ مشاهده شد 

TUMXLv 5.38  وTUMXLv 8.32 های هلث و نشانگرهای در ذخیرهPvan 0013 ،Pvan 1815 ،TUMXLv 5.27  وTUMXLv 

 .مولوکائی که هیچگونه اختلاف معنی دار آماری مشاهده نشد در ذخیره 5.38
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 گزینی مولدین نسل اولهای مختلف و بهشناسایی جمعیت

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

های ژنتیکی در نتاج نسل دوم این دو ذخیره به عنوان جمعیت اول و های خویشاوندی در مولدین نسل اول و بهبود شاخصهدف کاهش آمیزش

های صورت گرفته میان مولدین نر و ماده دو هلث به عنوان جمعیت دوم در نظر گرفته شدند و نتاج آنها در نسل دوم حاصل آمیزشه هایذخیر

 بود. (Cross-breeding)و برون گروهی  (Inbreeding)جمعیت فوق بصورت درون گروهی 

 های ژنتیکی مولدین نسل دومشاخص

مورد و  (Ho)مشاهده شده  یتیگوسیبود که دامنه هتروز نیاز ا یحاک دومل نس نتاج چهار یگوهایم یکیتنوع ژنت زانیم یحاصل از بررس جینتا

 ×)نر(  هلثیها ،(H.M) ی )ماده(مولوکائ ×)نر(  هلثی، ها(M.H))ماده(  هلثیها ×ی )نر( مولوکائحاصل از آمیزش  نتاجدر  (He)انتظار 

-76/0و  00/0-45/0، 00/0-38/0 ،04/0-43/0، 11/0-79/0 بیبه ترت (M.M) ی )ماده(مولوکائ ×)نر(  یمولوکائو  (H.H) )ماده( هلثیها

آنالیز آماری نشان داد که مقادیر هتروزیگوسیتی مشاهده شده در سه نتاج میگوی نسل دوم بود.  78/0-60/0، 77/0-50/0 ،82/0-48/0، 50/0

. لیکن .Error! Reference source not found(P>0.05)بطور معنی داری کمتر از مقادیر مرتبط با هتروزیگوسیتی مورد انتظار بود 

علیرغم کمتر بودن میزان هتروزیگوسیتی مشاهده شده نسبت به قابل انتظار این مقدار غیر معنی  (M.H)هلث های× در میگوهای نتاج مولوکائی 

 دار بود.

های آلل در سه نتاج دیگر )مربوط به نشانگر 7آلل در مقایسه با حداکثر  9با  (M.H)هلث ایه× در نتاج مولوکائی  (Na)بیشترین تعداد آلل واقعی 

M1  وTUDGLv5-7.33 هلث های× ( مشاهده شد. همچنین دامنه آلل واقعی در نتاج مولوکائی(M.H)  و در سه نتاج دیگر  3 – 9در فاصله

، 02/2-29/6نتایج نشان داد که حداکثر و حداقل آن در چهار نتاج فوق به ترتیب  (Ne)قرار داشت. در رابطه با آلل های مؤثر  2-8در دامنه 

هلث های× در نتاج مولوکائی  (%5 ≤)درصد  5همچنین بیشترین فراوانی آللی در سطح بیشتر از  بود. 98/1-12/4و  28/4-2 ، 84/5-92/1

(M.H)  مولوکائی × هلث مشاهده شد لیکن این مقدار در نتاج های 59/4±45/0با(H.M)هلث های× هلث ، های(H.H)  ی مولوکائ×  یمولوکائو

(M.M)  های مختلف برای نتاج مولوکائی یگاهجاها در بود. با این وجود بعضی از آلل 17/3±53/0و  75/3±40/0، 17/4±39/0به ترتیب ×

 (. 4جدول دیگر هیچگونه آلل اختصاصی مشاهده نشد )اختصاصی بودند لیکن در سه ذخیره  67/0±28/0با میزان  (M.H)هلث های

 مختلفهای یگاهجاهلث در های× نتاج مولوکائی  هاآن. آلل های اختصاصی و فراوانی 4جدول 

 فراوانی آلل اختصاصی جایگاه جمعیت

 Pvan 0013 5 056/0 (M.Hهلث )های× مولوکائی 
Pvan 1758 5 196/0 
Pvan 1815 4 534/0 
Pvan 1815 5 103/0 
Pvan 1815 6 034/0 

TUMXLv 5.38 1 067/0 



 1400و همکاران،  ذیرپ                                         ...                 های مختلف مولدین پرورشی میگوی سفید غربیهای ژنتیکی نسلشاخص

 

TUMXLv 5.38 2 033/0 
M1 2 050/0 

با میزان  (M.H)هلث های× کلی ضریب هم خونی مشاهده شده در چهار نتاج نسل دوم مثبت شده بود. لیکن در نتاج مولوکائی بطور

 732/0±101/0با میزان   (H.M)مولوکائی × هلث ، به دلیل افزایش میزان تنوع ژنتیکی نتاج های12، 10، 5، 2های در نشانگر 185/0±268/0

مولوکائی × و در نتاج مولوکائی  10،  8، 6های در نشانگر 817/0±108/0با میزان  (H.H)هلث های× هلث ، نتاج های10، 7، 6های در نشانگر

 مقادیر ضریب هم خونی منفی شده بود. 2تنها در نشانگر  853/0±145/0با میزان 

ی که تمایز ژنتیکی موجود میان اگونهاز وجود یک تمایز ژنتیکی پائین تا متوسط بود. به نتایج حاصل از تمایز ژنتیکی میان نتاج نسل دوم حاکی 

بطور معنی داری در سطح متوسطی قرار داشت  101/0با میزان  (H.M)مولوکائی × هلث با های (M.H)هلث های× نتاج مولوکائی 

(P<0.001) هلث های× . همچنین تمایز ژنتیکی موجود میان نتاج مولوکائی(M.H) هلث های× هلث با های(H.H) مولوکائی × هلث و های

(H.M) هلث های× هلث با های(H.H)  پائینی از تمایز ژنتیکی بود متوسط و بطور معنی داری در سطوح  034/0و  110/0به ترتیب با میزان

(P<0.001) ( 5جدول.) 

 های مختلف نسل دوم. مقادیر تمایز ژنتیکی ذخیره5جدول 

 M.H H.M H.H M.M ذخیره

M.H 000/0    
H.M 101/0 000/0   
H.H 110/0 034/0 000/0  
M.M 033/0 034/0 044/0 000/0 

هلث و کمترین میزان میان نتاج های (H.H) هلثهای× هلث با نتاج های (M.H)هلث های× بیشترین میزان فاصله ژنیتکی میان نتاج مولوکائی 

 (.6جدول وجود داشت ) (H.H)هلث های× هلث با های (H.M) مولوکائی× 

 های مورد مطالعهیتجمع. مقادیر فاصله موجود در میان جفت 6جدول 

 M.H H.M H.H M.M ذخیره

M.H 000/0    
H.M 518/0 000/0   
H.H 536/0 133/0 000/0  
M.M 154/0 145/0 177/0 000/0 

 

 واینبرگ–انحراف از تعادل هاردی

 (H.H)هلث های× هلث ، های(H.M)مولوکائی × هلث ، های(M.H)هلث های× در هر چهار نتاج مولوکائی  )2χ (براساس آزمون مربع کای

 ,P<0.05, ** P<0.01*) های مختلف ریزماهواره انحراف از تعادل هاری واینبرگ مشاهده شدیگاهجادر  (M.M)مولوکائی × و مولوکائی 
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*** P<0.001) هلث های× در نتاج مولوکائی  5و  1. به استثنای جایگاه(M.H) ،های یگاهجامولوکائی، × هلث در نتاج های 7و  5های یگاهجا

 ده نشد.مولوکائی هیچگونه اختلاف معنی دار آماری مشاه× در نتاج مولوکائی  5هلث و جایگاه های× هلث در نتاج های 8و  7، 6

 بحث 

گردد، لیکن با تولید مولدین اصلح علیرغم غیربومی بودن میگوی سفید غربی امروزه این گونه به عنوان گونه نخست پرورشی کشور محسوب می

های نادرست های خویشاوندی و انتخابخونی در اثر آمیزشتوان تا حدود زیادی از پسروی ژنتیکی ناشی از همگزین شده در مراکز تکثیر میو به

های بدست آمده در کشور حاکی از آن بوده که روند های مختلف این گونه در مراکز تکثیر پیشگیری نمود. بررسیطریق شناسایی جمعیت از

شوند در این روش میگوهایی انتخاب میباشد بطوریکه انتخاب مولدین پرورشی در مراکز تکثیر میگوی استان بوشهر بیشتر بر اساس صفت رشد می

این نحوه انتخاب مولد علاوه بر اینکه باعث از بین رفتن شانس مشارکت میگوهای . [5] تری به حداکثر رشد خود رسیده باشند ن کوتاهکه در زما

های با توجه به عدم اجرای برنامه .[20, 19]همراه شود های مؤثر نیز تواند با حذف بسیاری از آللگردد میبا وزن کمتر در تولید نتاج بعدی می

آمده  گزینی مولدین در مراکز تکثیر کشور از ابتدای معرفی این گونه و وابستگی بالای این صنعت به واردات مولد از خارج از کشور، نتایج بدستبه

های مختلف بود. با توجه دین نر و ماده با منشاءهای ناشی از تلاقی ناخواسته میان مولهای مختلف بویژه ذخیرهاز این مطالعه حاکی از وجود ذخیره

هلث و هیبرید جمع آوری شده از به اختلاف مشاهده شده میان مقادیر هتروزیگوسیتی مشاهده شده و مورد انتظار در سه ذخیره مولوکائی، های

هلث اختلاف های هیبرید و هاییکه در دو ذخیرههای نسل اول بود، بطورمراکز تکثیر استان بوشهر نتایج دال بر کاهش تنوع ژنتیکی در ذخیره

در  یگروه نیب زشیآم توان با ایجادمیداری بودن این شاخص را داشت. امروزه عنوان شده که مشاهده شده میان مقادیر فوق دلالت بر معنی

 نتاج حاصله میزان افزایشدر و تنوع ژنتیکی  یتیگوسیهتروزمیزان بالا بردن علاوه بر  های مختلفو یا افراد خانواده ذخائر پرورش داده شدهمیان 

های واقعی در سه ذخیره بررسی شده با میانگین از سوی دیگر علیرغم اینکه میزان فراوانی آلل. [21]ی مولدین را تا حدودی افزایش داد وربهره

های ات انجام شده دلالت بر کاهش میزان فراوانی آللهای صورت گرفته در مقایسه با سایر مطالعقرار داشت لیکن بررسی 2-9در دامنه  95/4

های مختلف نتاج دال بر مشاهده چندین آلل ر ذخیرهاین وجود علیرغم کاهش اندک فراوانی آللی دبا  های موجود را داشت.واقعی در ذخیره

با مطالعه بر روی ذخائر میگوی سفید غربی   [22]( 2018و همکاران ) Renدر این رابطه  هلث و هیبرید را داشت.های اختصاصی در مولدین ذخیره

گزینی بر روی مولدین توسط مدیران مراکز تکثیر، های بهپرورش داده شده در مراکز تکثیر کشور چین عنوان نمودند که به دلیل اجرای برنامه

قرار داشت. همچنین به دلیل کاهش  4-43/12در دامنه  85/5میزان  های بررسی شده باهای واقعی مشاهده شد در جمعیتمیانگین فراوانی آلل

خونی بدست آمده در مطالعه حاضر در مقایسه با مقادیر بدست آمده از مطالعه های مختلف میزان ضریب همتنوع ژنتیکی و فراوانی آللی در ذخیره

بر اساس گفته  .های بررسی شده به شدت افزایش یافته بودمی جایگاه، در تما071/0با میانگین  [22]( 2018و همکاران ) Renصورت گرفته توسط 

Enriquez-Perez ( 2009و همکاران) [23]  افزایش میزان هتروزیگوسیتی مشاهده شده نسبت به هتروزیگوسیتی قابل انتظار علاوه بر افزایش

های مختلف ممکن است خونی در ذخیرهتواند همراه باشد، لذا یکی از دلایل افزایش ضریب هممیزان تنوع ژنتیکی با کاهش ضریب هم خونی می
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خونی در پیش ت مولدین بوده باشد. امروزه عنوان شده که یکی از دلایل افزایش ضریب همبه دلیل کاهش تنوع آللی ناشی از کوچک شدن جمعی

. از [24]تواند باشد گزینی مناسب میهای تولید مثلی و عدم بههای مختلف، کاهش جمعیت مؤثر مولدین مشارکت کننده در برنامهمولدین ذخیره

لذا امروزه از این معادله جهت بررسی  ،[10]گردد واینبرگ تعیین می–لف بر اساس تعادل هاریی مختهانسلها را در ثبات و فراوانی آللآنجا که 

های نول همواره با افزایش هموزیگوسیتی و کاهش هتروزیگوسیتی با این وجود افزایش آلل [25]شود یمها استفاده رابطه میان فراوانی ژنوتیپ و آلل

توان عنوان یمهای شناسایی شده واینبرگ در ذخیره-یهاردبا توجه به نتایج بدست آمده به دلیل انحراف از تعادل  [26]ها همراه است یتجمعدر 

. [22]باشد ( میNull alleleنمود که انحراف از این تعادل علاوه بر کاهش تنوع ژنتیکی و افزایش ضریب هم خونی ناشی از وجود آلل های نول )

های ژنتیکی در نسل دوم صله ژنیتکی و تمایز ژنتیکی پائین میان ذخیره هیبرید و مولوکائی با هدف افزایش بهبود شاخصاز این رو با توجه به فا

 هلث در نظر گرفته شدند. هلث به عنوان جمعیت هایمیگوهای این دو ذخیره به عنوان جمعیت مولوکائی و ذخیره های

های جود میان هتروزیگوسیتی مشاهده شده و مورد انتظار در چهار نتاج حاصل از آمیزشهای ژنتیکی براساس اختلاف موبررسی میزان شاخص

مولوکائی درون گروهی و برون گروهی این دو جمعیت در نسل دوم نشان داد که اختلاف میان هتروزیگوسیتی مشاهده شده با مورد انتظار در نتاج 

)ماده(  یمولوکائ × )نر( هلثیهانتاج  در یکیتنوع ژنت زانیوجود م نیا بااری کمتر بود. ددر مقایسه با نتاج دیگر بطور معنی (M.H)هلث های× 

(H.M)، ماده(  هلثیها × )نر( هلثیها((H.H) یمولوکائ و )ماده(  یمولوکائ × )نر((M.M) بطور اول نسل نیمولد با سهیمقا در دوم نسل در 

نسل  نیبا مولد سهیدر مقا (M.H) هلثیها×  یمولوکائدر نتاج  یکیکاهش تنوع ژنت رغمیعل کنیل ،(P<0.05) بود افتهی کاهش یداریمعن

مولوکائی های واقعی به استثنای نتاج از سوی دیگر مشاهده شد که میزان فراوانی آلل. (P>0.05) مشاهده نشد یداریاختلاف معن چگونهیاول ه

داری کاهش یافته بود بطور معنی (Inbreeding)در نتاج حاصل از آمیزش درون گروهی  (H.M)مولوکائی × هلث هایو  (M.H)هلث های× 

)0.05P<( .Goyard ( 2003و همکاران )[25] قرار  14 – 27های وحشی در دامنه یتجمعهای واقعی در عنوان نمودند که میزان فراوانی آلل

 7تا  4های خویشاوندی و عدم انتخاب درست جمعیت این احتمال وجود دارد که بعد از یزشآمهای پرورشی به دلیل افزایش یتجمعدارد، لذا در 

های خویشاوندی بودند شود در نتاجی که حاصل آمیزها به شدت با کاهش همراه شود. از این رو همانگونه که مشاهده مینسل میزان فراوانی آلل

ها در در مقایسه با جمعیت مولدین نسل اول کاهش یافته بود. بنابراین هر چه فراوانی آلل ها و همچنین میزان تنوع ژنتیکیمیزان فراوانی آلل

به دنبال  معمولاًهای شناسایی شده کمتر باشد جمعیت بجای پلی مورف شدن به سمت مونومورف شدن پیش خواهد رفت، که این حالت جمعیت

، لذا در [26]شود در جوامع ایجاد می )sib Family-Full(برادری -خواهر هایییزشآمنسل گیری متعدد از یک جمعیت و افزایش میزان 

اند و های بسته نگهداری شدهیطمحهایی که در اسارت و یا در شوند، بویژه جمعیتمی (Bottleneck)هایی که دچار تنگناهای ژنتیکی جمعیت

. بنابراین ایجاد تنگناهای ژنتیکی علاوه بر [27] شودیمیشتر مشاهده به منابع وحشی غیر ممکن است این حالت ب هاآنیا مراکزی که دسترسی 

. همچنین میزان [12]کاهش میزان تنوع ژنتیکی و افزایش ضریب هم خونی در میگوهای پرورشی، معمولاً با کاهش شدید فراوانی آللی همراه است 

نسل دوم در مقایسه با سایر نتاج و مولدین نسل اول کاهش یافته بود  (M.H)هلث های× مولوکائی خونی مشاهده شد تنها در نتاج ضریب هم

های خویشاوندی درون گروهی این به شدت با افزایش همراه شد. با توجه به نتایج این در حالی بود که در سایر نتاج بویژه نتاج حاصل از آمیز
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خونی در های ژنتیکی و افزایش ضریب هموهی با کاهش شاخصهای خویشاوندی درون گرشود آمیزشبدست آمده همانگونه که مشاهده می

های گزینی و تعیین شاخصهای بهتوان با اجرای برنامهعنوان نمودند که می [28] (b2020و همکاران ) Renدوم همراه بود، لیکن  نتاج نسل

ای بویژه های مولکولی نظیر ریزماهوارهولدین بر اساس روشگزینی مخونی را کاهش داد. لذا از طریق بهژنتیکی تا حدود زیادی میزان ضریب هم

های ژنتیکی صفات مرتبط با رشد و تولید مثل توان علاوه بر پیشگیری از کاهش شاخصتوان تا حدود زیادی از میدر میگوهای سفید غربی می

 .[29]را بهبود بخشید 

 گیرینتیجه

ها و تنوع های ژنتیکی بویژه فراوانی آللبا توجه به نتایج بدست آمده از این مطالعه حاضر مشاهده شد که علاوه بر کاهش شدید میزان شاخص

های مولدین نر و ماده های غیر خویشاوندی حاصل از آمیزشهای خویشاوندی درون گروهی در مقایسه با آمیزشژنتیکی در نتاج حاصل از آمیزش

توان اینچنین عنوان نمود که تفکیک و خونی نیز در این نتاج نیز با افزایش همراه شده بود. بنابراین میجمعیت مختلف، میزان ضریب هم دو

های ژنتیکی از الزامات این صنعت های مختلف در میگوهای سفید غربی پرورشی در کشور با هدف پیشگیری از کاهش شاخصشناسایی جمعیت

 باشد. می

و  تشکرمرکز تکثیر بندرگاه وابسته به پژوهشکده میگوی کشور بوشهر پرسنل محترم  یاز همکار سندگانیوسیله، نو نیبد :یکر و قدردانتش

 .ندینمایم یسپاسگزار
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A B S T R A C T  ARTICLE TYPE 
The aim of this study was to identify different population broodstocks of Litopenaeus 
vannamei and effect of inbreeding and cross-inbreeding on genetic characteristics and 
inbreeding coefficient of offspring in the next generation. According to origin of 
broodstocks kept in hatcheries of Bushehr province in the first generation, different 
populations were identified through microsatellite method from Hybrid, High health and 
Molokai stocks then, in the next generations genetic characteristics of offspring from their 
inbreeding and cross-inbreeding were examined. The results showed that the amount of 
genetic diversity in Molokai and High Health stocks (0.46±0.09 and 0.50±0.07) was more 
than hybrid stock (0.38±0.06). The inbreeding coefficients of Molokai, High Health and 
hybrid stocks were 0.14, 0.31 and 0.41, respectively. Due to the low genetic distance 
between the hybrid and Molokai stocks, after mixing them together Molokai and High 
Health populations were introduced as the first generation broodstock. In the second 
generation, despite the high genetic diversity in the offspring of Molokai×High Health 
(0.47±0.12) and High Health×Molokai (0.39±0.08) than the offspring of Molokai×Molokai 
(0.19±0.04) and High Health× High Health (0.11±0.03), these values were reduced 
compared to the first generation. The lowest and highest inbreeding coefficients were 
related to the offspring of Molokai×High Health (0.268 ±0.18) and Molokai× Molokai 
(0.853±0.145), respectively. According to the results, it can be said that the lack of 
knowledge about the genetic characteristics of broodstocks and mating between 
individual relationships (full and half sib) can reduce genetic characteristics and genetic 
depression due to increased inbreeding coefficients in next generations. 
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