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 چکیده

سفید غربی )وانامی( یک گونه اقتصادی و غیر بومی ایران می باشد که به سیستم های پرورش میگو در ایران معرفی شده میگوی پا

است. در مراکز تکثیر منطقه جنوب غرب ایران )چوئبده( از سه جمعیت احتمالی نسل اول و نسل دوم تکثیر شده در منطقه چوئبده و 

گان برای تکثیر و تولید پست لارو استفاده می شد. به منظور بررسی خویشاوندی احتمالی، نسل چهارم تکثیر شده در کوهستک هرمز

 6موردبررسی قرار گرفت. بر اساس تجزیه و تحلیل نتایج  16SrRNAساختار ژنتیکی این میگوها با استفاده از نشانگر مولکولی 

و  29730/0( مقدار f2( و نسل دوم )fبین مولدین نسل اول) stFاختلاف ژنتیکی  هاپلوتایپ برای میگوهای مورد مطالعه بدست آمد.

بدست آمد.  5و جریان ژنی  04762/0بین مولدین نسل اول و نسل چهارم  stFبدست آمد.  59/0یا جریان ژنی مقدار  Nmفاکتور 

و نسل اول با نسل  002/0ر و نسل دوم با نسل چهارم براب 013/0واگرایی تخمینی برای جمعیت مولدین نسل اول با نسل دوم برابر 

مقدار فاصله داشت.نتایج حاکی از  002/0با جمعیت های وانامی ثبت شده در بانک جهانی  بود. واگرایی جمعیت 012/0چهارم برابر با 

ته فاصله اندک ژنتیکی میان سه جمعیت مورد بررسی بود که می تواند به دلیل رانش ژنی تصادفی و یا اثر مؤسس  در محیط های بس

 پرورشی باشد.

 ساختار ژنتیکی، میگوی وانامی، آبادان واژگان کلیدی:

 

 مقدمه 
تحولات  ییشناسا ینخاص است. همچن یگونه یک هاییتجمع یکژنت یمطالعه یانآبز یکیساختار ژنت یبررس هایاز راه یکی

. از باشدیم یکیژنت یراز ذخا یدارپا یبرداررهو به یحصح یریتدر اعمال مد یاساس یازهایاز ن یکی یتو ساختار جمع ایدرون گونه

تنوع  یزانم یقدق یینبه تع یازن یطیمح هایدر صورت وقوع استرس یکیزنده از نظر تنوع ژنت موجود یتوضع یابیبه منظور ارز یطرف

به  یریا جلوگهقراض گونهبتوان از خطر ان یحصح یریتتا در صورت کاهش تنوع در گونه، در زمان مناسب با مد باشدیم هایتدر جمع

به  برای دهندگاناز پرورش یتو حما ینمولد یریتباعث بهبود مد تواندیم آمیزیدر پرورش درون یکیتنوع ژنت یابیارزعمل آورد. 

مولد  یتسه جمع یمطالعه بررس ینهدف از ا(. Francisco and Galetti.,2005)باشد آمیزیپرورش درون یبحداقل رساندن معا

 بوده است. یگومزارع پرورش م مولدین یشسطح تنوع پ یشبه منظور پا یوانام یگویم

 مواد و روش کار 
شده در چوئبده  یرتکث ینعدد نسل دوم مولد 20، (F1)شده در چوئبده آبادان یرنسل اول تکث ینعدد مولد 20از تعداد      

جهت  شد. یشنا قطع و در الکل  نگهدار یهرکدام دو پا ( F4)شده در کوهستک هرمزگان یرعدد نسل چهارم تکث 20و ( F2)آبادان

 .یداستفاده گرد  یال هایبافت یشرکت برا ینا یو برنامه طراح یکاساخت آمر 5PRIMEاستخراج   یتاز روش ک DNAاستخراج 

دو  ستفاده شد.و الکتروفورز ا یاسپکتروفتومتر هایاز دستگاه ترتیب به شده استخراج DNA یفیتو ک یتخلوص، کم یینجهت تع

 ثبت شده   مورد استفاده قرار گرفت. یجهان یمرپرا
A20120625-024 5´CGCCTGTTTAACAAAAACAT3  ́      Forward16S rRNA 
A20120625-024 5´CCGGTCTGAACTCAGATCACGT3´ Reverse 16S rRNA 



 

 

 

ژل آگاروروز و در  یبر رو PCRمحصول   ییاپس از اتمام مراحل دممقادیر مشخص انجام شد و بر اساس  یمرازپل اییرهواکنش زنج

مراحل مختلف و  ییدما یالگو یبا آزمون و خطا بر رو PCRمحصول  ینداشتن بهتر یشد. برا یدستگاه مستند ساز ژل بررس

 شد ییاب ینمونه توال 18هر نمونه به دست آمد.  تعداد  یغلظت و دما برا ینبهتر Mgcl2الگو و  یهاDNA هاینسبت ییرتغ ینهمچن

 و نرم  CLUSTUL_W افزاراز نرم هاتوالی کردن ترازجهت هم تطابق داده شد. یدر بانک جهان یتوال یینحاصل از تع یجو سپس نتا

 DNAsp افزار استفاده در نرم یبرا ها یو آماده کردن توال ییواگرا یزانم ینتخم یی،جهت رسم درخت تبارزا  MEGA ver 5.2 افزار

ver 5 شدند.  به کار برده 

 

 :نتایج

حاصل  اطمینان هایاز صحت توال یوانام  16S rRNAثبت شده مربوط به  هاییبا تطابق آن با توال هایتوال یافتپس از در      

روش گروه  جواریهم پیوند روش دو به هاآن ییتبارزا هایقرار گرفت و درخت یلوژنیکف یبه دست آمده مورد مطالعه هاییتوال. شد

 یگردر کنار دf1 ینمولد وانامی یتوپنئوسل یتجمع جواریهم یوندبا روش پ یبررس این در. شد محاسبه یحساب یانگینم یقاز طر یوزن

 یکنزد یبا ارتباط یجداگانه ول یدر کلاستر f4و f2 ینمولد هاییتکلاستر قرار گرفت و جمع یکشده در  تثب هایوانامی یتوپنئوسل

 5.2 افزار از نرم ییواگرا ینجهت تخم. قرار گرفتند ایجداگانه کلاسترهای در پنئوسفارفانات و مودونپنئوس یگوینشان داده شد. م

MEGA Ver .ییواگرا یزانم استفاده شد(d ) ینمولد یتجمع یبرا  f1ینبا مولد  f2  ینمولد یت، جمع013/0مقدار f2 ینبا مولد  

f4  ینمولد یتو جمع 002/0مقدار  f1 ینبا مولد  f4  ینمولد یتجمع ییواگرا یزانبه دست آمد. م 012/0مقدار f1 با  یسهدر مقا

 یثبت شده در بانک جهان یوانام هاییتو با جمع 103/0مقدار  Farfantepenaeus subtilisو با  125/0پنئوس موندون مقدار 

 .زده شد ینتخم 002/0مقدار 

 

 بحث و نتیجه گیری:
 یژگیهایکه براساس و هایی یتاست. در موقع یکیشناخت ساختار ژنت یانآبز یرذخا ریزی و برنامه یریتاز عوامل مهم در مد

استفاده   یمولکول یکژنت های نمود از روش یکیساختار ژنت یینو تع شناسایی را ها آن توان ینم یانآبز یرفتار یاتخصوص یا یظاهر

باشد،  یکاز  یشترب Nm مقدار هرگاه. آمد دست به 61/0ر براب Nmمطالعه مقدار فاکتور  یندر ا (.Magoulas., 2005) شود یم

 یزتما یعامل اصل یکیباشد، رانش ژنت یکفاکتور کمتر از  ینو هرگاه مقدار ا یکیژنت یزتما یجادعامل در ا ترین یاصل یژن یانجر

آزمون  یجهنت ین،. همچنباشد ینم یکیژنت یزعامل تما یژن یانن مطالعه جریاساس در ا ینر هم( ب,.Li et al  2007)است یکیژنت

Tajima D-Test  در  یدیتنوع نوکلئوت .ی باشددار نم یمعن یجهنت ینکه با توجه به شرط   ا ی دهد،را نشان م -69933/0مقدار

از نوع  ها ینیجانش ی همه. آمد دست به 00095/0برابر  4f ینو در مولد 0 /00221برابر 2f ین، در مولد01008/0برابر f1 ینمولد

 آمیزی از درون یحاک ینرا نشان نداد که ا یریچشمگ ییراتتغ یسممورفی پل یگاه هایو جا یدیتنوع نوکلئوت یمنفرد بودند و بررس

شاخص  یناستفاده شد، ا Fها از شاخص  یتجمع یندرون و ب یکیاست. جهت محاسبه تفاوت ژنت یپرورش یگوهایم های نسل ینب

ی ها بکار م یتجمع ینمطالعه تفاوت ب یبرا Fstشاخص  ی باشد،م FIT,FIS,FSTشاخص  و شامل سه یدابداع گرد Wrightتوسط 

 یزتما 25/0تا  15/0 ینمتوسط و ب یزتما 15/0تا  05/0 ینب یین،پا یکیژنت یزنشان دهنده تما 05/0صفر تا  ینب Fst. مقدار رود

 ینمولد ینب Fst ژنتیکی اختلاف. آمده دست به یجبراساس نتادهد.  یبالا را نشان م یلیخ یکیژنت یزتما 25/0 یبالاست و مقدار بالا

f1 2 ینمولد یتو جمعf و فاکتور   29730/0مقدارNm زده شد،   ینتخم 59/0مقدار  یژن یانجر یاFstینمولد ینب f1 4 ینو مولدf 

به  5مقدار Nmو فاکتور  04762/0مقدار  4f ینو مولد 2f ینمولد ینبFstمحاسبه شد و  5/0مقدار  Nmو فاکتور  3333/0مقدار 

 یتجمع یندر ب یمعنادار یزدهد که تما  یشان من یکیفاصله ژنت ی ورانش ژن یدی،حاصل از تنوع نوکلئوت یها یبررس  دست آمد.

احتمالا مربوط به رنج  یجه،نت ینا های از علت یکیبسته(.  های یطقرار گرفتن در مح یلنشد)به دل یافتمورد مطالعه  یپرورش های

درون  جدایی سپس و ها گونه ییبه منظور جدا یشترب  S rRNA 16 یهاز مطالعه ناح یرااست. ز S rRNA16 ناحیهآهسته  یتکامل

اثر موسس در  یااندک و  یتصادف یرانش ژن یلاندک مشاهده شده به دل یکیژنت ی فاصله یجشود. بر طبق نتا یاستفاده م ییگونه ا



 

 ییراترسد ژنوم مطالعه شده به تغ یندارند. به نظر م یزمان نقش موثر یط دررخ داده  یها است و جهش یبسته پرورش های یطمح

 (.,.Perez-Enriquez 2009)شود یاز مادر به ارث برده م یتوکندریژنوم م زیرا است، ترمستعد یکیمانند رانش ژنت یتصادف
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