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با استفاده از  Litopenaeus vannameiمیگوي در اي تنوع ژنتیکی مطالعه مقایسه
  (مطالعه موردي: بوشهر و گمیشان) SSRهاي جایگشت

 

  4فراز پنجوینی و 3اللهی، محمدعلی نعمت2حمید فرحمند*، 1سیوان رضائی

  دانشگاه تهران، کرج، دانشیار گروه شیلات، 2دانشگاه تهران، کرج، ارشد، گروه شیلات، دانش آموخته کارشناسی1
  ارشد، گروه شیلات، دانشگاه خلیج فارس، بوشهردانشجوي کارشناسی4 دانشگاه تهران، کرج،استادیار گروه شیلات،  3

  27/2/1393 یرش:تاریخ پذ؛  2/11/1392 تاریخ دریافت: 
 

  1چکیده
بــا توجــه بــه نبــود اطلاعــات دودمــانی و نســبی مشــخص از مولــدین وارداتــی میگــوي وانــامی 

)Litopenaeus vannameiهمچنین نگرانـی از کـاهش سـطح تنـوع ژنتیکـی و تجمـع  ،)، در کشور
نمونـه از  30مجمـوع و آنالیز تمایز ژنتیکـی،  تنوع ژنتیکی هايشاخص مقایسهبه منظور آمیزي و درون
 ،TUDGLv5-7.33 ايجایگشت ریزمـاهواره سهبا  هاي بوشهر و گلستاناستاندر  میشانو گ بوشهر تکثیر

TUDGLv7-9.17 و TUDGLv1-3.224 ، .ــابی شــدند  درصــد54/15در ایــن مطالعــه کــاهش ردی
ر هـا، دتعـداد آلـل درصد 30درون آمیزي و کاهش  درصد 99/13هتروزیگوتی مشاهده شده، افزایش 

)، تنوع sHuaگمیشان نسبت به بوشهر، مشاهده شد. نتایج آنالیز جفتی جمعیتی شاخص شانون (جمعیت 
، TUDGLv1-3.224و  TUDGLv7-9.17) این دو جمعیت را در دو جایگشت >001/0Pدار (معنی

هـاي بوشـهر و گمیشـان وجـود و هفت نوع آلل اختصاصی به ترتیب در جمعیت 16نشان داد. تعداد 
)؛ و >TUDGLv1-3.224 )01/0Pو  TUDGLv5-7.33 هـايدر جایگشـت بوشهرجمعیت  داشت.

) HWEواینبرگ ( -)؛ از تعادل هاردي>TUDGLv7-9.17 )001/0Pدر جایگشت  گمیشانجمعیت 
) و 321/0) در دو جمعیـت بوشـهر (ISFمیـانگین بـالایی از ضـریب درون آمیـزي (انحراف داشـتند. 

                                                
  c.irhfarahmand@ut.a مسئول مکاتبه: *
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دهنـده ، نشـانPhiPTبراي  086/0و مقدار  057/0جفتی جمعیتی  TSF) بدست آمد. 386/0گمیشان (
هاي اختصاصـی کمتر بودن تعداد آللباشد. تمایز ژنتیکی متوسط، اما قابل توجه در این دو جمعیت می

تر این جمعیت نسبت به جمعیت بوشهر، موید فاصله در جمعیت گمیشان و در نتیجه تنوع ژنوتیپی پایین
مقادیر هاي اصلی کاهش یافته تنوع ژنتیکی و ابل توجه این دو جمعیت است. شاخصژنوتیپی و تمایز ق

ISF سازد.ها را بویژه در جمعیت گمیشان برجسته میگیري در میان هچري، ضرورت دورگهآمدهدست ب 
  

  گشت، بوشهر، گمیشانجاي ،Litopenaeus vannameiتنوع ژنتیکی،  کلیدي: هايواژه
  

  مقدمه
، )2007ژنگ و همکاران، (کی به عنوان نخستین گام در اصلاح و بهبود تولید آبزیان مطالعات ژنتی

، نظیر تنوع )Litopenaeus vannamei(آگاهی از کیفیت ژنتیکی مولدین میگوي وانامی جهت 
، با بررسی ساختار جمعیتی، تنوع ژنتیکی، )2009انریکوز و همکاران،  پرز(ژنتیکی و هتروزیگوتی 

 افزایشگزینی ضروري است. قبل از هرگونه برنامه براي به ،زه موثر جمعیتیآمیزي و اندادرون
با  )،1986(اس بی اردنی و همکاران،  در طی چندین نسل آمیزي و کاهش مداوم تنوع ژنتیکیدرون

، )1993تیو، مغلوب مضر در زمان جفت شدن در وضعیت هموزیگوتی ( هاياحتمال بیان آللافزایش 
گجدرم، ( ممکن است به کاهش بقا، نرخ رشد و تولید مثلک همراه بوده و هاي کوچدر جمعیت

گذار مولدین از نظر ژنتیکی دست نخورده باشند، فقدان هاي بنیانحتی اگر نمونهمنجر شود.  ،)2005
آمیزي و کاهش سریع تنوع در سطح ژن شود. از این تواند منتهی به دروناستراتژي مدیریتی مناسب می

گیري در بین افراد غیر خویشاوند دانش در رابطه با نسب و والدین، جهت تضمین جفت نظر شناخت
ضروري است. آنالیز شباهت ژنتیکی، اجتناب از درون آمیزي و حفظ تنوع )، 2006دانگ و همکاران، (

اي هتواند از ارزش ویژاي را ارائه کرده و میژنتیکی در عدم وجود اطلاعات رسمی دودمانی و شجره نامه
)، 2008دیکسون و همکاران، در جائیکه اطلاعات دودمانی براي ذخایر فرزندان نسل اول وجود ندارد (

امکان مشاهده و کشف تنوع ژنتیکی در کل  DNA هايجایگشتاز دیدگاه تئوریک با برخوردار باشد. 
العاده ار فوقابزعنوان اي، بههاي ریز ماهوارهجایگشت ).2004لیو و کوردس، ژنوم ممکن است (

در  )،2006دانگ و همکاران، ( هچري هايدر بررسی تنوع ژنتیکی و ردیابی دودمانی جمعیت ارزشمند
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، شوندشناخته می 1ساده تکرار شونده هايها که همچنین به عنوان توالیریزماهواره شوند.نظر گرفته می
و  هاژنوم یوکاریوتنوکلئوتید به صورت متوالی که در  ششتا  یکواحدهاي تکراري از 

آنها، سطح بالاي  2نحوه توارث همبارز .باشند، می)1998(فیلد و ویلس،  اندگسترده شده هاپروکاریوت
گردد که آنها در بسیاري از کاربردها مفید باشند. استفاده از چند شکلی و سادگی کار باعث می

روي عملکردهاي نتاج از را والدینی  ايهشناسایی اثر اصلاح نژاد،هاي ریزماهواره در برنامه جایگشت
ها به توان با بررسی زادهبنابراین می .سازدمیسر می )،2006(دانگ و همکاران،  مراحل اولیه زندگی

هاي ریزماهواره در این مطالعه نیز از جایگشتبرآوردي از وضعیت تنوع ژنتیکی در مولدین پی برد. 
. با بروز بیماري ویروسی مورد مطالعه استفاده شده است هايبراي ارزیابی تنوع ژنتیکی در نمونه

به وقوع  82تا  18هاي ، تلفات سنگینی در مزارع میگوي پرورشی کشور در سال3سندرم لکه سفید
 83جفت مولد وانامی در سال  80تر، تعداد اي و معرفی گونه مقاومپیوست. به منظور ایجاد تنوع گونه

در  ،موسسه تحقیقات شیلات ایران). در همین سال 2005سب و همکاران، از آمریکا وارد شد (افشار ن
 84روي میگوي وانامی را شروع کرد و در سال  پژوهش ، در استان بوشهر،پژوهشکده میگوي کشور

. در ضمن، تکثیر میگوهاي پرورشی نسل سوم به تکنیک تکثیر و پرورش میگوي وانامی دست یافت
(پژوهشکده میگوي کشور، بوده است  پژوهشکده میگوي کشورار مولدین این میگو در دستور ک

اقدام به مولدسازي از پست  87از سوي دیگر، در شهرستان گمیشان استان گلستان، از سال ). 2008
پرورش و تکثیر آن با موفقیت انجام  88لاروهاي وانامی وارد شده از استان بوشهر گردیده و در سال 

در کشور ما با توجه به نبود هر حال، هب ).2013لوم شیلاتی کشور، موسسه تحقیقات عشده است (
اطلاعات دودمانی مشخص از مولدین وارداتی این میگو، و نیز مشکلات جدي مرتبط با عدم توجه به 

هاي تنوع ژنتیکی در بحث مولد سازي و تکثیر، با در نظر گرفتن تکثیر چند باره از شاخص
هاي حاصله از تکثیر مولدین )، بررسی زاده2008انریکوز و همکاران،  هاي بسته مولدین (پرزجمعیت

هاي بوشهر و گلستان، به منظور دستیابی به برآوردي از وضعیت کنونی خزانه میگوي وانامی در استان
هاي ژنتیکی شاخص در تنوع هاي تنوع ژنتیکی، با استفاده از جایگشتژنتیکی و بررسی شاخص

  )، انجام شد.2007آلسیوار وارن،  میگوي وانامی (گارسیا و ژنتیکی و تعیین نسب

                                                
1- SSR  
2- Codominant 
3- WSSVD 
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 مقایسـهبـه منظـور اي ریزمـاهواره هـايگشـتجـاياسـتفاده از  ،هدف از مطالعه حاضربنابراین، 
و برآورد وضـعیت ژنتیکـی مولـدین، بـا بررسـی  ، بویژه از دیدگاه تنوع آللیدر تنوع ژنتیکی هاتفاوت

  باشد.پست لاروها، می
  

  هاروش مواد و
بـه  91و  90میگوهاي وانامی در مرحله پست لاروي به طور تصادفی در تابستان سـال  :بردارينمونه

ترتیب از مرکز تکثیر میگوي گمیشان در استان گلستان و مجتمـع تکثیـر و پـرورش شـیف در اسـتان 
زا دلیمـا و درجـه فـیکس شـدند (سـو 96برداري شدند. پست لاروها بلافاصله در اتانل بوشهر، نمونه

عی دانشگاه ) و به آزمایشگاه بیوتکنولوژي گروه شیلات پردیس کشاورزي و منابع طبی2008همکاران، 
  تهران انتقال یافتند.

ژنـومی از ماهیچـه و پاهـاي شـناي پسـت  DNA :هاي ریزمـاهوارهو تکثیر جایگشت DNAراج ـاستخ
 ®Bioneer )K-3032 AccuPrepکت بـرداري شـده، بـا اسـتفاده از کیـت اسـتخراج شـرلاروهاي نمونه

Genomic DNA Extraction Kit, Republic of Korea بـا انـدکی تغییـر هماننـد زیـر بدسـت آمـد (
  ).1(جدول 

  
  ها (اجزا) مورد استفاده در کیتمعرف -1جدول 

  ملاحظات  )Coدماي نگهداري (  مقدار  معرف

Proteinase K, lyophilized 25 لیتر آب مقطر، میلی 25/1افزودن   )15 - 25دماي اتاق (  گرممیلی
  درجه سانتیگراد -20نگهداري در 

Tissue Lysis buffer (TL) 25 اختلاط کامل قبل از مصرف  دماي اتاق  لیترمیلی  
Binding buffer (GC) 25 اختلاط کامل قبل از مصرف  دماي اتاق  لیترمیلی  

Washing buffer 1 (W1) 40 لیتر از اتانول مطلقمیلی 30دن افزو  دماي اتاق  لیترمیلی  
Washing buffer 2 (W2) 20 لیتر اتانول مطلقمیلی 80افزودن   دماي اتاق  لیترمیلی  

Elution buffer (EL) 30 دماي اتاق  لیترمیلی   -  
  

 1مـرازپلـی ايزنجیـره هـايبـراي واکـنش)، 2توصیف شده (جدول  ايریزماهواره جایگشت سه

                                                
1- PCRs 
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سه مایکرولیتر  محتوي 25µl. تکثیرها در حجم واکنش )2007و آلسیوار وارن، (گارسیا  انتخاب شدند
 reverse ،5/12و  forwardاز آغازگرهــاي  یــک مــایکرولیترالگــو،  DNAاز  نــانوگرم) 150تــا  50(

)، شـرکت 2X Taq Master Mixمـراز (اي پلـیمایکرولیتر از مستر مـیکس کیـت واکـنش زنجیـره
Vivantis )Malaysian Biotechnology Company و هفت و نیم مایکرولیتر آب مقطـر تزریقـی (

بـا   USA(Gene Amp PCR system 9600 thermocycler(. تکثیرهاي ریزماهواره در انجام شدند
گراد درجه سانتی 94)، در تحت شرایط زیر انجام شدند: 2004بهینه شده (کروز و همکاران، پروتکل 

درجـه  44-56، دقیقـه 1بـراي  گراددرجـه سـانتی 94چرخـه شـامل؛  53، به دنبال آن دقیقه 5 براي
، و مرحلـه دقیقـه 1بـراي گراد درجـه سـانتی 72، و دقیقه 1(دماي اتصال تدریجی) براي گراد سانتی

 دقیقه. 10براي گراد درجه سانتی 72گسترش پایانی 

  
  وانامیچند شکل ریزماهواره در میگوي  جایگشت سهتوصیف  -2 جدول

  )ʹ3بهʹ5توالی آغازگر (  توالی تکراري  جایگشت
اتصال دماي

تدریجی 
)Co(  

محدوده 
  اندازه

  (جفت باز)

شماره 
در  دسترسی

  بانک ژن
  منبع

TUDGLv
5-7.33  …(AC)11AT(AC)14…(CA)3 F:TGCTAGAATGTCTTTCGAAG 

R:GTCTGGGGAAATCTTTAATG  56  121-183  AF006630  
گارسیا و آلسیوار 

 2007وارن، 

TUDGLv
7-9.17  …(T)13N(TA)4…(AC)10…(AC)11… F:ATGGTGAATATAAGGAAGCT 

R:TGTGATATGGTTTTTGGAG  52  125-199  AF006631  
گارسیا و آلسیوار 

 2007وارن، 

TUDGLv
1-3.224  

…(TAGA)3…(TAGA)3…(ACAG)4

…(AG)21A(AG)30… 
F:ACTAGTGGATCTGTCTATTC 

R:ATACCCACCCATGCATGTTAG  44  163-225  AF006629  
و آلسیوار گارسیا 

 2007وارن، 

  
آگارز متافور، آگارز با  :PCRهاي سازي آگارز متافور براي تفکیک باندهاي حاصل از فرآوردهآماده

باشد که توانایی تفکیک آن دو برابر توانایی تفکیک گراد) میدرجه سانتی 75دماي ذوب متوسط (
 3باشد. در این پژوهش از ژل ه میهاي حاصل از آگارز داراي کیفیت عالی، خوب غربال شدفرآورده
)، به 2010همراه با اتیدیوم بروماید (گرزي بوسکی،  1حاصل از پودر متافور شرکت کامبرکس درصد

  مراز استفاده شد.اي پلیهاي واکنش زنجیرهمنظور تفکیک فرآورده
                                                
1- CAMBREX  
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رایج در  lEx 6.41GenAافزار با استفاده از نرم )6PICمحتواي اطلاعات چند شکلی ( :آنالیزهاي آماري
، تجزیه و تحلیل خواهد شد. به این ترتیب که انحراف از )2006(پیکال و اسموس، علم ژنتیک جمعیت 

، فراوانــی آللــی، تعیــین هموزیگــوتی، 0ISF ،(STF≠یــا  HWE) (=0ISFینبــرگ (او -تعــادل هــاردي
سبه خواهد شد. همچنین، براي هر جایگشت محا هاهتروزیگوتی مشاهده شده و مورد انتظار و تعداد آلل

  خونی، بکار خواهد رفت.همو ، )Nm( براي برآورد میزان جریان ژنی ISF و STFهایی نظیر آماره
)، میانگین هتروزیگوتی مشاهده شده Neموثر ( هاي)، میانگین تعداد آللNa( هامیانگین تعداد آلل

)Ho) میانگین هتروزیگوتی مورد انتظار ،(He ،() شاخص شانونsHua ،( میانگین محتوي اطلاعات
 گشتجاي سه) در HWEواینبرگ ( -و میانگین شاخص تعادل هاردي ،)PICچند شکلی (
تجزیه و تحلیل رایج در  GenAlEx 6.41افزار از طریق نرم ،جمعیت میگوي وانامیدو ریزماهواره در 

راجع به  هان جمعیتدر میا هاشدند. تفاوت برآورد )،2006(پیکال و اسموس،  علم ژنتیک جمعیت
و مورد انتظار ) Ho)، هتروزیگوتی مشاهده شده (Neموثر ( هاي)، تعداد آللNa( هامیانگین تعداد آلل

)He،(  با استفاده از آزمونt مستقل )T-studentافزار )، با نرمExcel هاتجزیه و تحلیل شدند. تفاوت 
و ضریب تشابه  )D( در ضمن، فاصله ژنتیکی د.دار در نظر گرفته شدنبود، معنی >05/0Pکه در زمانی

  محاسبه شدند.)، 1972(نی،  Neisاز طریق روش  ها،در میان جمعیت )I( ژنتیکی
  

  نتایج
  :گانههاي سهمربوط به جایگشت PCRهاي باندهاي حاصل از فرآورده

   

  
  

  جفت باز) 100-400از  TUDGLv5-7.33   :*)DNA Ladderالگوي الکتروفورز جایگشت  -1 شکل

                                                
1- Polymorphic Information Content 
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  .جفت باز) 100-400از  TUDGLv7-9.17  :*)DNA Ladderالگوي الکتروفورز جایگشت  -2 شکل

  

  
  جفت باز) 100-400از  TUDGLv1-3.224  :*)DNA Ladderالگوي الکتروفورز جایگشت  -3 شکل

  

از سـه تنوع ژنتیکـی دو جمعیـت میگـوي وانـامی بـا اسـتفاده  :هاتنوع ژنتیکی درون و بین جمعیت
 هامیانگین تعداد آللنشان داده شده است.  4و  3 هايجایگشت ریزماهواره خاص این گونه در جدول

)Na( موثر هايتعداد آلل، و )Ne تا  7اي از ترتیب محدودهبهها جایگشتدر سرتاسر  جمعیت) در هر
 14تا  پنجبا  TUDGLv7-9.17جایگشت در  جایگشت،در هر  هابود. تعداد آلل 894/6تا  289/5و  10

و شش تا  10نه تا با به ترتیب  TUDGLv1-3.224و  TUDGLv5-7.33 هايجایگشتآلل، به دنبال آن 
بـه ترتیـب  ،)He) و مـورد انتظـار (Hoمیـانگین هتروزیگـوتی مشـاهده شـده ( بالاتر بـود.، آلل هفت

  ).3بود (جدول  853/0تا  796/0و  579/0تا  489/0از  ايمحدوده
  
  

  
  

 1       2        3       4       5      6      7      8      9     10     11     12     13            14     15  
*DL  

1       2        3       4       5      6      7    *DL     8     9     10     11     12     13     14    15 
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  تنوع ژنتیکی یافت شده در دو جمعیت از میگوي وانامی در سه جایگشت -3جدول 

  جمعیت
  جایگشت

  میانگین
  TUDGLv5-7.33 TUDGLv7-9.17  TUDGLv1-3.224  

  بوشهر

N  15  15  13  333/14  
Na  9  14  7  10  
Ne  716/6  036/8  930/5  894/6  
I  024/2  367/2  852/1  081/2  

Ho  400/0  800/0  538/0  579/0  
He  851/0  876/0  831/0  853/0  

  گمیشان

N  15  15  15  15  
Na  10  5  6  7  
Ne  500/7  913/3  455/4  289/5  
I  137/2  468/1  619/1  741/1  

Ho  600/0  133/0  733/0  489/0  
He  867/0  744/0  776/0  796/0  

  
ت از جمعیـ TUDGLv7-9.17بودنـد، بـویژه در جایگشـت  Heتـر از مقـادیر پـایین Hoمقادیر 

باشـد هـاي تحـت مطالعـه مـیدهنده نقص کلی انواع هتروزیگوتی براي جایگشـتگمیشان، که نشان
از جمعیت گمیشان، داراي  TUDGLv7-9.17)، در جایگشت F). همچنین شاخص تثبیت (4(جدول 

 دهنده خطرات بالاي هموزیگوتی در این جایگشت است.بالاترین مقدار بود، که بازهم نشان
 



 و همکاران سیوان رضایی

55 

)، تعـداد He)، هتروزیگوتی مـورد انتظـار (Ho)، هتروزیگوتی مشاهده شده (Nداد وانامی آنالیز شده (تع -4جدول 
تـرین آلـل شـایع )،f(MC)(ترین آلل )، فراوانی شایعNOAهاي مشاهده شده در هر جایگشت در دو جمعیت (آلل

)MCA( ) (جفت باز)، و شاخص تثبیتFبراي دو جمعیت وانامی ،(  

اي هجایگشت  جمعیت
  N  Ho  He  NOA  f(MC)  MCA  F  ايریزماهواره

  بوشهر
TUDGLv5-7.33  15  400/0  851/0  9  233/0  115  530/0  
TUDGLv7-9.17  15  800/0  876/0  14  267/0  150  086/0  
TUDGLv1-3.224  13  538/0  831/0  7  231/0  207  352/0  

  گمیشان
TUDGLv5-7.33  15  600/0  867/0  10  200/0  132  308/0  
TUDGLv7-9.17  15  133/0  744/0  5  367/0  162  821/0  
TUDGLv1-3.224  15  733/0  776/0  6  333/0  210  054/0  

  
)، هتروزیگـوتی Neهـاي مـوثر ()، آلـلNaهـا (هاي اصلی تنوع ژنتیکی تعداد آللمیانگین شاخص

مچنـین باشد. هدار می)، در دو جمعیت بوشهر و گمیشان، معنیHe) و مورد انتظار (Hoمشاهده شده (
دهد. عدد بدسـت آمـده شاخص تثبیت، وضعیت بهتر جمعیت بوشهر را از نظر هتروزیگوتی نشان می

). همچنـین 5)، بیـانگرتنوع بـالاتر جمعیـت بوشـهر اسـت (جـدول Iبراي شاخص اطلاعات شانون (
  بدست آمد. 80/0و  85/0ترتیب هاي بوشهر و گمیشان بهدر جمعیت PICمیانگین محتوي 

  
)، Ho)، میانگین هتروزیگوتی مشاهده شـده (Neهاي موثر ()، میانگین تعداد آللNaها (یانگین تعداد آللم -5جدول 

اهواره در دو جمعیـت )، در سه جایگشت ریزمF)، و میانگین شاخص تثبیت (Heمیانگین هتروزیگوتی مورد انتظار (
  میگوي وانامی
  Na Ne  I Ho  He  F  جمعیت
  323/0  853/0  579/0  081/2  894/6  10  بوشهر
  394/0  796/0  489/0  741/1  289/5  7  گمیشان
  359/0  825/0  534/0  911/1  092/6  5/8  میانگین

  
)، که به ترتیب Nm) و ضریب جریان ژنی (sHuaهاي شانون (جفتی جمعیتی براي شاخصنتایج آنالیز 

در ، TUDGLv5-7.33باشند، به استثناي جایگشت هایی از تنوع ژنتیکی درون و بین جمعیتی میشاخص
  ).6دار است (جدول ، معنی>001/0P دو جایگشت دیگر در احتمال
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هـاي همبـارز در هـر ) بـراي دادهNmجمعیتی شاخص شانون و ضریب جریان ژنی ( 1نتایج آنالیز جفتی -6جدول 
  جایگشت

  داريمعنی  )Pاحتمال (  sHua  Nm  گشتجاي  جمعیت

  TUDGLv5-7.33  156/0  998/0  294/0  ns  گمیشان -بوشهر
  ***  TUDGLv7-9.17  626/0  062/0  000/0  گمیشان -بوشهر

 ***  TUDGLv1-3.224  563/0  077/0  000/0  گمیشان -بوشهر

 :***001/0P<  
  

هـاي بوشـهر و نوع آلل بدست آمد. جمعیـت 18و  22ترتیب هاي بوشهر و گمیشان بهدر جمعیت
ل، به ترتیـب بیشـترین و کمتـرین میـزان و پنج نوع آل 14با  TUDGLv7-9.17گمیشان در جایگشت 

هـاي و هفت نوع آلل اختصاصـی بـه ترتیـب در جمعیـت 16ها را به خود اختصاص دادند. تعداد آلل
هاي بوشهر و گمیشان، در سرتاسـر سـه بوشهر و گمیشان وجود داشت. حدود اندازه آللی در جمعیت

  جفت باز بدست آمد. 220تا  105و  220تا  88ترتیب در محدوده جایگشت بررسی شده، به
نـوع ژنوتیـپ، بـه  28و  34ها، در مجموع هاي مشاهده شده در سرتاسر جایگشتبا ملاحظه تعداد آلل

و  TUDGLv7-9.17هـاي هاي بوشهر و گمیشان یافت شد، که در ایـن میـان جایگشـتترتیب در جمعیت
TUDGLv5-7.33 ،نوع ژنوتیـپ بیشـترین و  12و  13هاي بوشهر و گمیشان، با در جمعیت به ترتیب

کمتـرین تنـوع ژنـوتیپی داشـتند. ، جمعیت گمیشان، با هفت نوع ژنوتیـپ، TUDGLv7-9.17جایگشت 
 TUDGLv1-3.224در جایگشــت  CCو  TUDGLv7-9.17  ،AHدر جایگشـت  MMو  KKهــاي ژنوتیـپ

  فراوانی را به خود اختصاص دادند.جمعیت گمیشان بیشترین 
)؛ و جمعیـت >TUDGLv1-3.224 )01/0Pو  TUDGLv5-7.33هاي شتجمعیت بوشهر در جایگ

واینبـرگ انحـراف داشـتند  -)؛ از تعـادل هـاردي>TUDGLv7-9.17 )001/0Pگمیشان در جایگشت 
  ).7(جدول 

  
  

                                                
1- Pairwise  
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  )HWSواینبرگ ( -هاي مربع کاي براي تعادل هارديخلاصه آزمون -7جدول 
  داريیمعن  )Pاحتمال (  مربع کاي  درجه آزادي  جایگشت  جمعیت

  بوشهر
TUDGLv5-7.33  36  136/67  001/0  **  
TUDGLv7-9.17  91  375/109  092/0  ns  
TUDGLv1-3.224  21  661/40  006/0  **  

  گمیشان
TUDGLv5-7.33  45  417/51  237/0  ns  
TUDGLv7-9.17  10  525/46  000/0  ***  
TUDGLv1-3.224  15  934/17  266/0  ns  

ns   01/0 دار؛ **: غیر معنی P<*** 001/0 ؛ P<   
  

ترتیـب بـا فراوانـی )، بهRام (18) و Vام (22هاي نوع ، آللTUDGLv5-7.33هاي در جایگشت
ام 14)، و Mام (13، 367/0)، با فراوانـی Kام (11هاي نوع ، آللTUDGLv7-9.17، 200/0و  233/0

)N با فراوانی ،(و در جایگشـت 267/0 ،TUDGLv1-3.224هـاي نـوعترتیـب آلـل، بـه ) سـومC (
بیشـترین )، 200/0) (H)، و نـوع هشـتم (231/0) (D)، نوع چهـارم (233/0) (A)، نوع اول (333/0(

هاي مثبت را در طی برآورد آزمـون فراوانی را به خود اختصاص دادند. دو جمعیت آنالیز شده مجموع ارزش
ISF  میانگین مقدار 8نشان داد (جدول .(ISF ،عیت بوشهر بیشتر بود.نسبت به جم در جمعیت گمیشان 

  
  برآورد شده براي دو جمعیت وانامی ISFمقدار  -8جدول 

  جایگشت
  جمعیت

  میانگین
  گمیشان  بوشهر

  354/0  386/0  321/0  کل
  

اي را در بین دو جمعیت مطالعه جفتی برآورد شده، تمایز ژنتیکی متوسط و قابل توجه STFمقادیر 
  ).9جفتی بدست آمده، دریافت (جدول  Nmاز مقدار توان شده نشان داد. این موضوع را می

  
  جفتی در بین دو جمعیت وانامی Nmجفتی و  STFبرآوردهاي  -9جدول 

  جمعیت  گمیشان  بوشهر  جمعیت
  بوشهر  156/4  000/0  بوشهر
  گمیشان  000/0  057/0  گمیشان

  ترتیب در زیر و بالاي قطر قرار دارند.جفتی به Nmو  STFمقادیر 
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، و فاصله ژنتیکی بین این دو 441/0گمیشان،  -ژنتیکی بین دو جمعیت؛ بوشهرضریب تشابه 
ژنتیکی کمتر باشد، فاصله  1). مشخص است که هرچه میزان همانندي10، بود (جدول 820/0جمعیت، 

  ژنتیکی بیشتر خواهد بود.
  

  ) در دو جمعیت وانامیD) و فاصله ژنتیکی (Neis )Iهمانندي ژنتیکی  - 10جدول 
  جمعیت  گمیشان  بوشهر  جمعیت
  بوشهر  820/0  000/1  بوشهر
  گمیشان  000/1  441/0  گمیشان

  اند.مقادیر مربوط به تشابه ژنتیکی و فاصله ژنتیکی به ترتیب در زیر و بالاي قطر نشان داده شده
  

دو جمعیت مطالعه شده به ترتیب داراي تنوع مولکولی درون و بین جمعیتی  :آنالیز واریانس مولکولی
  ).4باشند (شکل اد و کم میزی

  

  
  درصد ها برحسبواریانس مولکولی درون و بین جمعیت -4شکل 

  
) محاسبه شده از طریق بـرآورد واریـانس مولکـولی، بـا Nmو ضریب جریان ژنی ( PhiPTآماره 

اي از یکی متوسـط و قابـل توجـهترتیب نشان داد که تمایز ژنت، بهGenAlEx 6.41 افزاراستفاده از نرم
  ).11هاي بررسی شده وجود دارد (جدول دیدگاه ژنوتیپی و جریان ژنی به نسبت کافی بین جمعیت

                                                
1- Identity  
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 دهنده تمایز ژنتیکینشان PhiPTآماره  - 11جدول 

 P(rand>=data)  مقدار  آماره

PhiPT  086/0  010/0  
Nm  652/2    

  
  بحث

این میگو، از مرور منابع انتخاب شدند (گارسیا و آلسیوار هاي سه گانه توسعه یافته براي جایگشت
) را Hoهتروزیگوتی مشاهده شده ( درصد 20)، کاهش 2009). پرز انریکوز و همکاران (2007وارن، 

درون آمیزي است. در این مطالعه  درصد 18در پنج تا شش نسل ملاحظه کردند، که معادل افزایش 
گمیشان  -)، در جمعیت بوشهر489/0به  579/0ده شده (هتروزیگوتی مشاه درصد 54/15کاهش 

درون آمیزي در جمعیت گمیشان است (پرز  درصد 99/13دهنده، افزایش مشاهده شد، که نشان
، مشابه با کروز و همکاران 10تا  7ها میانگین تعداد آلل ). در این مطالعه،2009انریکوز و همکاران، 

 درصد 30ها؛ به عنوان شاخص اصلی تنوع ژنتیکی، کاهش للاز جنبه تعداد آ )، بدست آمد.2004(
انریکوز و همکاران،  ) مشاهده شد (پرز7) به جمعیت گمیشان (10ها از جمعیت بوشهر (تعداد آلل

تواند موید اندازه موثر جمعیتی کوچک جمعیت گمیشان باشد. بالا بودن ). این کاهش می2009
توان نده افزایش تثبیت آللی و کاهش هتروزیگوتی است را میده) که نشانFمیانگین شاخص تثبیت (

 درصد 27/35) که معادل کاهش 825/0( He) نسبت به Ho )534/0از تفاوت قابل توجه در میانگین 
نسبت به  درصد 6سطوح هتروزیگوتی از دیدگاه جمعیتی، بویژه در جمعیت گمیشان با تفاوت 

گذار نسبت در جمعیت بنیان bottleneckواند به اثر شدید تباشد، دریافت، که میجمعیت بوشهر می
).همچنین میانگین هتروزیگوتی این دو جمعیت، از دیدگاه 2006داده شود (ماکادو تامایو، 

دهنده تنوع ) است، که نشان87/0-88/0( 5/0هتروزیگوتی مورد انتظار کل در هر جایگشت، بالاتر از 
). ولی باید 2010دیدگاه تنوع آللی است (ژي من و همکاران،  ژنتیکی غنی دو جمعیت بررسی شده از
ها بدون مدت، کاهش شدیدي در تعداد آللکوتاه bottleneckبه این نکته توجه داشت که در یک 

بدست  PIC). میانگین 2006تواند رخ دهد (ماکادو تامایو، داشتن اثر زیاد بر روي هتروزیگوتی می
هاي بوشهر و گمیشان، علاوه بر تایید به ترتیب در جمعیت 80/0و  85/0ی، آمده، بر مبناي فراوانی آلل

هاي دهنده به شدت چند شکل بودن جایگشتها در جمعیت بوشهر، نشانفراوانی و تعداد بیشتر آلل
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تواند بیان کننده کافی بودن تعداد والدین شرکت کننده در تشکیل نسل بعد مورد مطالعه است، که می
هاي اصلی انتخاب، تنوع ژنتیکی از دیدگاه تنوع آللی در سطح واریته با وجودمفهوم که  باشد؛ بدین

هاي گرمسیري همچون میگوي وانامی، جریان ). در گونه2010حفظ شده است (ژي من و همکاران، 
ژنتیک  1دهنده یکنواخت بودن فراوانی آللی و عدم ناجورشدگی)، بالاتر از یک، نشانNmژنی (

، به دلیل TUDGLv5-7.33گمیشان، جز در جایگشت  -هاي جفتی بوشهرت. در جمعیتجمعیت اس
دار و قابل ناکافی بودن جریان ژنی، در شاخص شانون که بر مبناي فراوانی آللی است، تفاوت معنی

ها دریافت، که در دو توان از تفاوت فراوانی آللی و تعداد آللشود. این موضوع را میاي دیده میتوجه
). محدوده اندازه آللی در سه جایگشت، 2006دار است (اولیویرا و همکاران، جایگشت دیگر معنی

تکثیر در اسارت است.  با وجوددهنده سطح بالایی از تنوع آللی ویژه در جمعیت بوشهر، نشانهب
 57تا  50و 109تا  45اي از هاي بوشهر و گمیشان، محدودهتفاوت اندازه آللی، به ترتیب در جمعیت

جفت باز و در 74تا  32)، در میگوي پرورشی 2007جفت باز، بدست آمد. گارسیا و آلسیوار وارن (
هاي بزرگتر مشاهده شده در محدوده اندازه جفت باز مشاهده کردند. تفاوت180تا  77میگوي وحشی 

). 2007ر وارن، ها نسبت داده شود (گارسیا و آلسیواهاي خنثی یا جهشتواند به وجود آللآللی؛ می
واینبرگ  - ) بیان داشت که؛ نقص هتروزیگوتی، منجر به انحراف از تعادل هاردي2006ماکادو تامایو (

هاي بوشهر و گمیشان، به ترتیب دو و یک جایگشت، از تعادل شود. در این مطالعه، در جمعیتمی
شود، ما کمبود شاهده میهایی که انحراف از تعادل مواینبرگ انحراف داشتند. در جایگشت -هاردي

Ho  را نسبت بهHe  .هاي در جایگشتداریمTUDGLv5-7.33 ؛Ho: 0.400  وHe: 0.851 ؛ و
TUDGLv1-3.224 ؛Ho: 0.538  وHe: 0.831 ؛ در جمعیت بوشهر، و در جایگشتTUDGLv7-

عداد استفاده شده در جمعیت گمیشان، چنین کمبودي مشاهده شد. ت ؛He: 0.744و  Ho: 0.133؛ 9.17
دار از جمعیت گمیشان، موید این انحراف معنی TUDGLv7-9.17ها در جایگشت اندك ژنوتیپ
جمعیت  TUDGLv7-9.17، و TUDGLv5-7.33هاي وینبرگ است. در جایگشت -تعادل هاردي

جمعیت گمیشان دو آلل با  TUDGLv5-7.33بوشهر به ترتیب دو، و هشت آلل، و در جایگشت 
ها، در هر دو جمعیت برابر با صفر )، مشاهده شدند. فراوانی بعضی از آلل01/0-04/0فراوانی اندك (

). 2007هاي بالاي هموزیگوتی محتمل است (گارسیا و آلسیوار وارن، نتیجه خطر ) است، در000/0(
                                                
1- Heterogeneity  
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) بالاي بدست آمده، در بین دو جمعیت بوشهر ISFآمیزي (در مطالعه ما، میانگین ضریب درون
هاي کاملی از هتروزیگوتی بویژه در )، به این معنی است که کاهش386/0ن () و گمیشا321/0(

از  TUDGLv7-9.17توان بویژه در جایگشت جمعیت گمیشان وجود دارد. این موضوع را می
جمعیت گمیشان به سبب پایین بودن مقدار هتروزیگوتی مشاهده شده نسبت به هتروزیگوتی مورد 

دهنده کمبود )، در جمعیت گمیشان، نشانFر شاخص تثبیت (انتظار، دید. بیشتر بودن مقدا
) و احتمال هموزیگوتی بالاتر در این جمعیت است (سوزا د لیما و همکاران، He > Hoهتروزیگوتی (

توان با در نظر آمیزي، بویژه در جمعیت گمیشان را می). از طرف دیگر، بالا بودن ضریب درون2008
باشد (تانیگوچی، ها میهاي بسته در هچريدر جمعیت Naاز تري که شاخص کامل Neگرفتن 

هاي موثر کمتر باشد، هموزیگوتی مورد انتظار بیشتر و در )، توجیه کرد. زیرا هر چقدر تعداد آلل2003
واینبرگ به  - ). انحراف از تعادل هاردي2006آمیزي بالاتر است (ماکادو تامایو، نتیجه ضریب درون

، 1باشد. اثر وهلوندروزیگوتی، نشان داده شده توسط ضریب درون آمیزي، میسبب کسر و کمبود هت
یعنی تقسیم شدن جمعیت محلی به واحدهاي تولید مثلی مجزا و متمایز، منجر به فقدان هتروزیگوتی 

را  درصد 80تا  درصد 32، و درصد 28آمیزي توانند درون). پنائیدها می2006شود (ماکادو تامایو، می
انریکوز و  بالا رود (پرز درصد 10آمیزي نباید از توصیه کردند که درون مطالعاتند. تحمل کن

). به هر حال، ضرایب درون آمیزي بدست آمده در مطالعه ما، با وجود برآورد بیش از 2009همکاران، 
 به ترتیب براي FAOتوصیه شده توسط  درصد 2و  1آمیزي ضریب درونحد، بسیار بالاتر از مقادیر 

از  .باشندمی )،2009(پرز انریکوز و همکاران،  مدیریت کوتاه و طولانی مدت مولدین هايبرنامه
، 05/0-15/0براي این شاخص، تمایز ضعیف؛  0- 05/0)؛ مقدار STFدیدگاه ضریب تمایز ژنتیکی (

است  به معنی تمایز به شدت وسیع و زیاد 25/0، تمایز وسیع؛ و بیشتر از 15/0-25/0تمایز متوسط؛ 
دهنده تمایز ژنتیکی ، نشان057/0جفتی جمعیتی در مطالعه ما؛  STF). 2010(ژي من و همکاران، 

) در بین دو جمعیت مطالعه شده است. از 2009انریکوز و همکاران،  متوسط ولی قابل توجه (پرز
فاصله ، از دیدگاه PhiPTرا براي  086/0)، مقدار AMOVAطرف دیگر، آنالیز واریانس مولکولی (

دهنده تمایز ژنتیکی متوسط، اما قابل توجه در این دو جمعیت ژنوتیپی برآورد کرد، که بازهم نشان
هاي اختصاصی در جمعیت گمیشان و در ). کم بودن تعداد آلل2010من و همکاران، باشد (ژيمی

                                                
1- Wahlund effect 



 1393 تابستان) 2)، شماره (3برداري و پرورش آبزیان (بهره

62 

ی و تمایز قابل تر این جمعیت نسبت به جمعیت بوشهر، موید فاصله ژنوتیپنتیجه تنوع ژنوتیپی پایین
اي، نسل اول میگوي وانامی در کوبا، با کاهش در توجه این دو جمعیت است. از جنبه مقایسه

). در بررسی سه نسل متوالی از 2006هاي اصلی تنوع ژنتیکی مواجه بوده است (ماکادو تامایو، شاخص
وع ژنتیکی حفظ شده ) تن2008مولدین پرورشی میگوي وانامی در برزیل (سوزا د لیما و همکاران، 

بود، که به اندازه موثر جمعیتی بزرگ و تنوع ژنتیکی بالاي ذخیره بنیان گذار اصلی نسبت داده شد. در 
)، نشان داده شد که 2009انریکوز و همکاران،  هاي هچري این میگو در مکزیک (پرزبررسی جمعیت

برد. این مورد به وقوع میها رنج هاي پرورشی از کاهش در تعداد آللتنوع ژنتیکی جمعیت
bottleneck ها قبل از ورود ذخایر پست لاوري میگوي وانامی به مکزیک نسبت در برخی از نسل

و شانون، وضعیت آللی خوبی را بویژه در جمعیت  PICهاي بندي نهایی، شاخصداده شد. در جمع
ی تنوع ژنتیکی، تفاوت قابل توجه هاي اصلکنند. مطالعه ما نشان داد که از جنبه شاخصبوشهر ارائه می

ها مواجه داري در بین دو جمعیت وجود دارد و جمعیت گمیشان با کاهش در این شاخصو معنی
تواند ناشی از اندازه موثر جمعیتی کوچک جمعیت وارد شده از بوشهر ها میاست. کاهش در شاخص

دیگر زیر جمعیتی از جمعیت اصلی  به گمیشان باشد، که نماینده همه جمعیت اصلی نبوده و به بیان
رخ داده باشد. تمایز ژنتیکی جفتی متوسط  bottleneckتوان گفت که ممکن است یک نوع بوده و می

کم بودن هتروزیگوتی این تفاوت به سبب اي در بین این دو جمعیت یافت شد، ولی قابل توجه
بالاي  ISFمقادیر  واینبرگ بود. -هارديتعادل  و بالطبع انحراف از مشاهده شده نسبت به مورد انتظار

دهنده این نیست که تولید مشاهده شده در مطالعه ما (حتی اگر بیش از حد برآورد شده باشند) نشان
دهنده این است که ها از کیفیت پایینی برخوردار خواهد بود، بلکه ترجیحاً و نسبتاً نشانلارو هچري

، بویژه در زمانیکه مبناي آمیزي در نسل بعددرون خطر کاهش عملکرد به سبب پسروي ناشی از
 احتمال بیشتري براي رخ دادن دارد. انتخاب براي ایجاد مولدین فقط فنوتیپ مطلوب و مد نظر باشد،

 رانش ژنتیکی، درون آمیزي و انتخاب باشد. هايبه سبب اثر تواندمی آمده احتمالاً بدست ISFمقادیر 
گیري در میان ، ضرورت دورگهدرصد 4/35آمیزي کلی تیکی و درونهاي اصلی تنوع ژنکاهش شاخص

  سازد.ها را بویژه در جمعیت گمیشان برجسته میهچري
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