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 چکیده

چنین پساب مزارع پرورش میگو هم اینک ها و همهای نفتی حاصل از آب توازن نفتکشچنین آلودگیو هموضعیت بحرانی زیستگاه  

ایجاد رو های مهم و اقتصادی منطقه را در خطر انقراض قرار داده است. از اینو گونه شده های زندهسرعت افول و انقراض ارگانیسم موجب 

این مطالعه به امکان  باشد. دراز آبزیان مهم می یهایی از ژنوم ذخایر ارزشمند ژنتیکداری نسخهراستای نگه در زنده موجودات از ژنومیهای بانک

 (P. monodonو P. semisulcatus ،P. indicus، P. merguiensis) فارس منطقه خلیج میگوهای گونه مهم از4شناسایی ژنتیکی  و بانک ژن ایجاد

روش ترال كف باشد بههای مورد مطالعه میهای گونهترین زیـستگاهم، گواتر و هرمز كه مهبرداری از مناطق بوشهر، جاسـکپرداخته شد. نمونه

میزان  SrRNA 16یابی ژن كلروفورم انجام گردید. پس از توالی –كل با استفاده از روش فنل  DNAانجام گرفت. استخراج   96در مهر ماه سال 

هایی از دو مورفوتایپ از گونه ببری سبز متعلق به مناطق بوشهر و دست آمده سنجیده شد. نتایج نشان داد توالیههای بفاصله ژنتیکی بین توالی

درصد بودند. این میزان اختلاف تمایز این دو مورفوتایپ را در كلادهای مورد  03/0ای در حدود هرمزگان  دارای اختلاف ژنتیکی قابل ملاحظه

درصد  12میزان به P. monodonو  P. merguiensisهای های خانواده پناییده بین گونهترین فاصله ژنتیکی در میان گونهبررسی تایید نمود. بیش

 درصد ثبت گردید.  10میزانبه P. monodonو  P. indicusهای ترین فاصله ژنتیکی بین گونهو كم

، میگو، خلیج فارس، فاصله ژنتیکی SrRNA 16بانک ژن،  کلمات کلیدی:
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 مقدمه

هاي زيستي در مناطق جغرافيايي مختلف شناسايي دقيق گونه       

 ذخاير يا بازسازي تظاهاي حفپروژه در جهت اجرايريزي مهبرنابراي 

آيد. كنترل سريع و آسان ورود كار ميبه معرض انقراضدر  هايگو نه

ها در مرز كشورها و نيز پايش بازار درخصوص حضور و خروج گونه

 هاي مورد حمايت قانون از كاربردهايدست آمده از گونهبه هايفراورده

براي حفاظت  DNA) شناسهخطي مثال استفاده از )برا ژنتيک علوم

و  Eaton؛ 2010و همکاران،  Ardura) پذير استهاي آسيباز گونه

هاي فعاليت تحقيقات ژنتيک ترين زمينهاز مهم(. 2009همکاران، 

توان به استفاده از اصول ژنتيک و زيست فناوري در افزايش آبزيان مي

مديريت تکثير و پرورش در قفس  ميزان صيد، مديريت صحيح ذخاير ،

هاي چنين حفظ جمعيتچنين بازسازي ذخائر اشاره كرد. همو هم

بومي و حفاظت از ذخيره ژني و تنوع ژنتيکي از ديگر مزاياي اين گونه 

تغييرات شديد آب و هوايي . (Dunham ،2004) باشدمي مطالعات

انقراض سرعت افول و هاي نفتي چنين آلودگيو هم ساليان اخير

اي مهم را در معرض انقراض قرار و گونه بردهبالا را  هاي زندهارگانيسم

 تخريب توان اذعان كرد كه تنوع زيستي باداده است. در اين رابطه مي

 در هاپساب و هازباله انسان، تخليه دست به جانداران هايزيستگاه

ير ژنتيکي فظ ذخاحهاي مهم در چنان از چالشدرياها هم و هارودخانه

 موجودات از ژنومي DNA و بافت بزرگ هايبانک ايجاد راستا در اين است.

جمله منطقه خليج فارس و جهان از كشورهاي از در بسياري زنده

هايي از ژنوم ذخاير ارزشمند داري نسخهراستاي نگه دردرياي عمان 

ساماندهي ساختار باشد. متاسفانه در وضعيت موجود مهم ميژنتيکي 

آبزيان حوزه خليج فارس و درياي منابع ژنتيکي بر تمركز مديريت و 

آبزيان اين  ايجاد يک شبکه منسجم ذخاير ژنتيکياز طريق  عمان

هاي در اي از ذخاير ژنتيکي و گونهمنطقه وجود ندارد و شناسنامه

ميگوهاي نشده است.  منطقه ايجاد گياهي و جانوري در اين خطر معرض

ترين ذخاير آبزيان اقتصادي در ( يکي از مهمPenaeusجنس پنائوس)

باشند كه نقش مهمي در صنعت صيد فارس مياي عمان و خليجيدر

و صيادي در كشور ايفا كرده و در صنايع تکثير و پرورش نيز نقش 

هاي استوايي و با ارزش و متنوع در آب سزايي را دارند. اين گروههب

كه اطلاعات درحالي .شونداستوايي در سراسر جهان يافت مينيمه

زيادي درباره فيزيولوژي اين جنس با اهميت اقتصادي وجود دارد، 

اين گروه  هاي خويشاوندي و جمعيتي دركمي در مورد نسبت تحقيقات

مهم غالب  ونهگ (.1998و همکاران،  Baldwin) است با ارزش انجام شده

اشد كه هم بصيد در استان هرمزگان گونه موزي مي اقتصادي جهتو 

اكنون جهت تکثير و رهاسازي اين گونه اقدامات وسيعي در حال انجام 

( (P. indicusگونه پرورشي در ايران گونه ميگوي سفيد هندي  .است

با دو واريته  (P. semisulcatus) اگرچه گونه ميگوي ببري سبز ،باشدمي

بر  رنگون بند و نوارهاي كمدهاي باختصاصي در بوشهر )داراي آنتن

هاي پر رنگ بر هاي بند بند و نوارروي بدن( و هرمزگان )داراي آنتن

اي مناسب در ارتباط با پرورش عنوان گونهروي بدن( نيز هم اكنون به

يابي ميتوكندريايي . توالي(Niamaimandi ،2006) باشدمورد توجه مي

هاي مختلف با مقايسه نوكلئوتيدها و مشخص شدن اختلاف بين توالي

مهرگان كه تا به امروز گردد. ژنوم ميتوكندري هر گونه از بييين ميتع

 گونه ديگر متفاوت بوده است. همه اين مورد بررسي قرار گرفته است با

توان مي و موجودات بوده در كننده تکامل ميتوكندريها منعکستنوع

ا هيابي ژنوم ميتوكندري آننحوه تکامل موجودات را با استفاده از توالي

هاي گونه بسياري از در كه روشن است .(Tjensvoll ،2008) بررسي نمود

اي بوده و اين تغييرات داراي تغييرات قابل ملاحظه mtDNAماهيان 

 مطالعات .(Brown ،2008) دادتوان مبناي تفکيک ذخاير قرار را مي

 تکاملي پايين سرعت يک داراي SrRNA 16 ناحيه كه دهدمي نشان

 درون از تربيش ايگونه بين هايتفاوت براي كه نيمع بدين است

براي بررسي روابط فيلوژنتيک ماهيان  SrRNA 16 .است مفيد ايگونه

بندي استفاده شده است كه عمدتاً به اين در سطوح مختلف طبقه

دليل است كه اين ژن بسيار حفاظت شده بوده و يک تکامل تدريجي 

اين ژن بالا بودن تعداد كپي اين  و آهسته دارد. از ديگر علل انتخاب

ايجاد  .(Holmes ،1998 و Page) مولکول و پايداري آن در سلول است

هاي مهم و اقتصادي و تعين فاصله ژنتيکي گونه ( DNA) بانک ژن

هاي در معرض هاي ارزشمند و يا گونهراهي است كه ضمن حفظ گونه

هاي ي متعدد مثل ژنهاويژه با ايجاد كتابخانه ژني مطالعه ژنهخطر ب

مقاومت به نوسانات  ،مقاومت به بيماري ،هاي رشداقتصادي چون ژن

زيستي  و حفظ تنوع آبزيانداري مطلوب از ذخاير ژنتيکي نگه، دمايي

چنين و هم آينده ها درگونه تواند در حفظ و بازسازي ذخاير اينآنان مي

اين پژوهش در  هاي ذخيره شده موثر باشد.استفاده محققان از گونه

و تعين فاصله پنج گونه از ميگوهاي غالب  انک ژنراستاي ايجاد ب

 منطقه خليج فارس و درياي عمان دارد. 
 

 هامواد و روش

ن تريبرداري از مناطق جاسـک، گواتر و هرمز كه مهمنمونه      

روش ترال كف انجام باشد بههاي مورد مطالعه ميهاي گونهستگاهزي

صورت تصادفي از مناطق هرمز با مشخصات برداري بهنهگرفت. نمو

 جاسک با مشخصات جغرافيايي ،56º 29' Eو  57º 06' N جغرافيايي

25º 33 'N 57وº 44' E  35 °61 و گواتر با مشخصات جغرافيايي' E 

25° 10' N  20انجام گرفت. در نهايت از هريک از سه منطقه مذكور 

گرم از عضلات پشتي و پاي شنا  2ه آوري شد. از هر نموننمونه جمع

 DNAداري و جهت استخراج برداشته و در الکل اتيليک خالص نگه

گرم از  2ميزان چنبن از هر گونه بهبه آزمايشگاه منتقل شدند. هم

 داري شدند.صورت وكيوم شده در ازت مايع نگههعضله ب
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ني ت عضلااز بافگرم ميلي 50روش ابتدا  در اين :DNAاستخراج        

پس سليتري قرارداده و خرد گرديد. ميلي 5/1هاي را در داخل تيوپ

STE  (Salt,Triss,EDTA ،)استخراج شامل با استفاده از محلول

سيل )سديم دود SDS 20%ليتر( و ميلي گرم درميلي 10) Kپروتئيناز 

( و =8PH) سولفات( مرحله هضم سلولي انجام و با استفاده از فنل

هايت با استفاده از سانتريفوژ و در ن) 1: 24ايزو آميل الکل ) -كلروفرم 

ارزيابي كيفي با رسوب داده شده و  DNAهاي اتانول خالص كلاف

تروفتومتر با استفاده از دستگاه اسپکكمي  و ارزيابيآگارز  ستفاده از ژلا

 . (1992و همکاران،  Taggart) انجام گرفت

ز ابا استفاده اي پليمراز جيرهواكنش زن :PCRتولید محصول        

استخراج شده در يک واكنش به  DNAنانوگرم از  100تركيبي حدود 

( رو معکوس)پيش آغازگرهاي از ماكروليتر 6/0 حاوي ماكروليتر 25 ميزان

16 SarF (5’-GCCTGTTTAACAAAAACAT-3’) 

CCGGTCTGAACTCAGATCATGT-3’)-(5’،  16 SbrR (Simon 

 MgCl2  ،5/2مولار  ميلي 25ماكروليتر  2، (1991و همکاران، 

ماكروليتر  dNTP (Promega USA  ،)5 ميلي مولار    10ماكروليتر

5X PCR buffer ((Promega  واحد از 5وTaq DNA polymerase 

(Promega)  ماكروليتر آب مقطر، اقدام به توليد محصول  5/11وPCR 

 مدتدرجه به 94 شد. سيکل حرارتي استفاده شده شامل سيکل اوليه

ته سيکل شامل دماهاي واسرش 40دنبال آن ثانيه، به 30دقيقه و  4

 48( Annealingثانيه، اتصال ) 30درجه  94( Denaturationسازي )

ه دقيق 1مدت درجه به 72( Extension) ثانيه، بسط و تکثير 45 درجه

 ولدقيقه بود. محص 5مدت درجه به 72و در آخر دماي تکثير نهايي 

PCR آميزيبا استفاده از ژل آگاروز و رنگ  safe stainده از و با استفا

دساز تصاوير از طريق دستگاه مستن .مورد ارزيابي قرار گرفت UVاشعه 

 Photoافزاري ( با استفاده از برنامه نرمVilber Lourmantژل )شركت 

capture ارافزيابي با استفاده از نرمانجام گرديد. پس از توالي BioEdit 

مده آدست ههاي بميزان همولوژي توالي NCBIدر پايگاه  Blastو ابزار 

 يهانمونه ها،توالي ميان اختلاف شناسايي منظورسنجيده شد. به

،  Thompson) شدند رديفهم Clustal W افزار نرم با شده يابيتوالي

-Neighborجواري )ترين همروش نزديکدرخت تکاملي به .(1997

Joiningبراساس مدل )Kimura 2-parameter  (Kimura ،1980 ) با

 .رسم گرديد MEGA 7افزار استفاده از نرم

 

 نتایج
گونه  4كلروفرم از بافت پاي شناي -با روش فنل DNAاستخراج       

استخراج   DNAاز ميگوهاي مورد مطالعه انجام شد. كيفيت و كميت

آگارز يک درصد و مشاهده شده به ترتيب با دو روش استفاده از ژل 

 مورد ارزيابي قرار گرفت با اشعه ماوراء بنفش و دستگاه اسپکتروفتومتر

 .(1)شکل 

 

با استفاده  SrRNA 16تکثير ژن  جهت PCRسازي واكنش بهينه       

ترين گراد نشان داد كه مناسبدرجه سانتي 48 -60گراديانت دمايياز 

گراد است. آغازگرهاي درجه سانتي 48دما براي اتصال آغازگر، دماي 

16 Sar 16 و Sbr 16ژن از بخشي تکثير امکان SrRNA  طول تقريبي  به

روي ژل  PCRجفت باز را فراهم نمودند. الگوي باندي محصول  520

 (. 2)شکل  در شکل زير نمايش داده شده استآگارز يک درصد 

 
 

 
روی ژل  SrRNA 16با استفاده از ژن  PCR: محصول 2شکل 

 آگارز یک درصد

 

 هاي ژنتيکي نسبتاً تفاوت SrRNA 16در اين مطالعه داده ژن        

فواصل ژنتيکي( بين دو  %  30/0تنوع نوكلئوتيدي ) 03/0متوسط با 

morphotypes رديد گري سبز را نشان دادند كه مشخص از گونه بب

تواند گونه اندميک منطقه خليج اي ميكه واريته بوشهر از لحاظ گونه

هاي خانواده ترين فاصله ژنتيکي بين گونه(. بيش1)جدول  فارس باشد

 P. monodonو  P. merguiensisهاي پناييده در اين تحقيق بين گونه

 P. indicusهاي ن ميزان بين گونهتريدرصد و كم 12ميزان تقريبي به

 درصد ثبت گرديد. 10ميزان تقريبي به P. monodonو 

 

 

 

 
گونه  5کلروفرم از بافت پای شنای -با روش فنل DNA: استخراج 1شکل 

 از میگوهای مورد مطالعه

 

    (DOI): 10.22034/AEJ.2020.129386   



 میگوهای بومی خلیج فارس و دریای عمانایجاد بانک ژن و تعیین فاصله ژنتیکی                                      و همکاران   جهرمیتمدنی

504 

 های مختلف مورد مطالعهگونهبین در  srRNA 16با استفاده از ژن فاصله ژنتیکی : درصد  1جدول 

 Neighbor-Joiningتوپولوژي حاصل از ترسيم درخت تکاملي        

بسيار عميق بود كه وجود دو  Kimura 2-parameterروش فاصله  به

هاي هاي گونهكلايد و چهار كلاستر اصلي را نشان داد كه نمونه

)جاسک( همگي  )هرمز( و اينديکوس مونودون )چابهار(، مرگويينسيس

ميگوي سميسولکاتوس  هاينمونه دوم كلايد در تند.گرف قرار اول كلايد در

صورت در قالب دو كلاستر و دو واريته مجزا )بوشهر و هرمزگان( به

صورت يک گروه ههاي ميگوي آفينيس بمشترک قرار داشتند و نمونه

صورت برون گروه قرار ه( بمتاپنئوسجداگانه در قالب جنس متفاوت )

 .گرفتند

 

 
( چهار mtDNA) SrRNA 16ژن ( 1999و همکاران،  Bandelt) Median-joining haplotype networkاساس های مورد بررسی بر: ارتباط هاپلوتایپی توالی3شکل 

  3،4،5(. P. indicus) 7و  6(، P. monodon) 8، 9و10هاي هاپلوتايپ 1ترتبب در كلاد شماره هفارس و درياي عمان ب طقه خليجگونه از ميگوهاي مورد مطالعه در من

(P. merguiensis ) نماينده دو واريته از ميگو ببري سبز2و  1هاي هاپلوتايپ 2و در كلايد شماره ، (P. semisulcatusمشاهده مي )11  شوند. هاپلوتايپ شماره (M. affinis) 

 باشد.هاي مورد مطالعه ميهاي نوكلئوتيدي در تفرق ژنتيکي بين گونهدهنده تعداد جابجاييخطوط مورب نشان عنوان برون گروه درنظر گرفته شده است.به
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 Neighbor-Joiningروش میگوهای مورد مطالعه به SrRNA 16ملی ژن : درخت تکا 4شکل 

 بحث 

نياز  DNAدر بررسي و مطالعات ژنتيکي به يک منبع اوليه از        

هاي مختلفي هاي آبزيان روشاز بافت DNAباشد. جهت استخراج مي

، Shaw) روش اتانول ،(Moritz ،1990 و Hillis) كلروفرم روش فنل مثل

1990)،CTAB  (May  ،1997و همکاران) وجود دارد.  رديگ هايشو رو

حاضر  تحقيق هاي عنوان شده مزايا و معايبي دارند. درهر يک از روش

جهت استفاده  مطالعه مورد ميگوهاي شناي پاي از DNA استخراج جهت

و  Wannaگرديد.  استفاده فنل كلروفرم از روشدر تهيه بانک ژن 

از بافت منجمد شده ماهيچه  DNAاستخراج جهت  (2004) همکاران

كلروفرم  موزي از روش فنل ميگوي هاي گونهمولکولي جمعيت و بررسي

نيز جهت بررسي  (2009) و همکاران  Khamnamtongاستفاده نمودند.

كلروفرم جهت استخراج  سياه از روش فنل ببري ساختار ژنتيکي ميگوي

DNA در اين مطالعه داده  د.از پاي منجمد شده ميگو استفاده كردن

تنوع  03/0متوسط با  هاي ژنتيکي نسبتاًتفاوت SrRNA 16ژن 

از گونه  morphotypesفواصل ژنتيکي( بين دو  % 03/0نوكلئوتيدي )

رديد كه واريته بوشهر از لحاظ گببري سبز را نشان دادند كه مشخص 

گونه اندميک منطقه خليج فارس باشد. البته انجام تواند اي ميگونه

باشد تر در اين زمينه اجتناب ناپذير ميتر و جامعمطالعات بيش

 (. 1)جدول 

وسيله هب SrRNA 16در يک مطالعه كه با استفاده از ژن        

Garcia-Machado ( انجام گرديد ميزان بالايي از 1993و همکاران )

نمونه از  6اشي از جابجايي نوكلئوتيدي بين اي نتفاوت  درون گونه

اي چنين بين گونهدرصد( و هم 7/0ميزان )به P. notialis گونه ميگو

درصد( مشاهده  11ميزان )بهP. schmitti و  P. notialis هايبين گونه

در جهت شناخت  SrRNA 16گرديد كه بيانگر قدرت مناسب ژن 

اي در ميگوهاي خانواده گونه اي و بيناختلافات ژنتيکي درون گونه

 .باشدپناييده مي

هاي خانواده فاصله ژنتيکي بين گونه تريندر اين مطالعه نيز بيش       

 P. monodon و P. merguiensisهاي پناييده در اين تحقيق بين گونه

 P. indicusهاي ترين ميزان بين گونهدرصد و كم 12ميزان تقريبي به

  درصد ثبت گرديد. 10يزان تقريبي مبه P. monodonو 

از سوي ديگر توپولوژي حاصل از ترسيم درخت تکاملي        

Neighbor-Joining روش فاصلهبه Kimura 2-parameter عميق  بسيار

هاي بود كه وجود دو كلايد و چهار كلاستر اصلي را نشان داد كه نمونه

)جاسک(  اينديکوس و )هرمز( مرگويينسيس )چابهار(، مونودون هايگونه

هاي ميگوي همگي در كلايد اول قرار گرفتند. در كلايد دوم نمونه

    (DOI): 10.22034/AEJ.2020.129386   



 میگوهای بومی خلیج فارس و دریای عمانایجاد بانک ژن و تعیین فاصله ژنتیکی                                      و همکاران   جهرمیتمدنی

506 

هر و سميسولکاتوس در قالب دو كلاستر و دو واريته مجزا )بوش

هاي ميگوي آفينيس صورت مشترک قرار داشتند و نمونه( بههرمزگان

صورت هب (متاپنئوس) متفاوت جنس جداگانه در قالب گروه صورت يکهب

(. يکي از اهداف مهم تهيه بانک ژن 4)شکل  ون گروه قرار گرفتندبر

 .باشدهاي بومي و اندميک منطقه خليج فارس ميو حفاظت از گونه

در يک كلاد عمده قرار گرفتند  P. semisulcatusهاي همه هاپلوتيپ

در كلاستر متمايز ديگر  كه مورفوتايپ متعلق به منطقه بوشهرحاليدر

تواند مي ايگونه كه واريته بوشهر از لحاظ رديدگ خصقرار گرفت كه مش

لذا لزوم تهيه بانک ژن اين  گونه اندميک منطقه خليج فارس باشد و

 DNAكه در اين پروژه از اين گونه بافت و  باشدناپذير ميواريته اجتناب

ها، قادر به . در اين حال مشخص گرديد كه اين تواليتهيه گرديد

 مربوطه خود بودند. ( هاشاخه) يبه كلايدها morphotypesدو  تشخيص

Tsoi ( بررسي و آناليز فايلوژني با استفاده از ژن 2005و همکاران )

16 SrRNA  بر روي دو مورفوتايپ از ميگويP. japonicas  را انجام

طور گسترده در سراسر منطقه هند و غربي اقيانوس دادند. اين گونه به

دو مورفوتيپ با الگوهاي باندينگ رنگي مختلف  آرام پراكنده است. اين

اي در هاي جداگانه، تفاوتحالشوند. با ايندر كاراپاس متمايز مي

ها وجود ندارد. با اين وجود نتايج نشان صفات مورفومتريک بين آن

هم نزديک هستند و دادند كه دو مورفوتايپ مورد بررسي بسيار به

اگانه حاوي دو گروه خواهري همگي خود را در قالب يک كلاد جد

جفت  473 )در قالب ٪1حدود  هاي نوكلئوتيدي در( با اختلاف)كلاستر

 P. monodon ،P. chinensis شامل پناييده خانواده هايديگر نمونه از باز(

 .خود را نشان دادند P. merguiensisو 

با جهش ژني كم داراي يک  SrRNA 16ثابت شده است كه ژن        

به اين معني كه ممکن  .(Mayer ،1994) باشديين از تکامل مينرخ پا

كار هاي باي از درون گونهتر براي افتراق بين گونهاست اين ژن را بيش

نظر ( بهSrRNA 16برد. به اين ترتيب، با تجزيه و تحليل اين ژن )

در  ممکن است دو گونه متفاوت باشد. morphotypesرسد كه دو مي

هاي مورد مطالعه نيز بيانگر شبکه هاپلوتايپي گونه همين ارتباط رسم

 (.3تفرق هاپلوتايپي نمونه مورد مطالعه است )شکل

براي بررسي روابط فيلوژنتيک ماهيان در سطوح  SrRNA 16ژن        

كه عمدتاً به اين دليل  است بندي نيز استفاده شده است مختلف طبقه

ريجي و آهسته كه اين ژن بسيار حفاظت شده بوده و يک تکامل تد

دارد. از ديگر علل انتخاب اين ژن بالا بودن تعداد كپي اين ژن و 

 . (Holmes ،1998 و Page) پايداري آن در سلول است

 Benzieو  Palumbiتوان به مطالعات از ديگر مطالعات ديگر مي       

براي بررسي  mtDNA هايي از قطعات( با استفاده از توالي1991)

 هاي ميگوي خانواده پناييده اشاره كرد.گونههاي ژنتيکي بين تفاوت

هايي با آور زيادي را در بين گونهها تفاوت ژنتيکي شگفتاين داده

جا كه از آن. خصوصيات مورفولوژيکي و اكولوژيکي مشابه نشان دادند

اساس خصوصيات مورفولوژيکي تعريف بندي شده برهاي طبقهتفاوت

ت كه ميزان تکامل مولکولي در ، اين نتايج حاكي از آن اسشوندمي

 .تکامل مورفولوژيکي در ميگو نسبت به پستانداران متفاوت است مقابل

در ميگو مربوط باشد  mtDNA تر تکاملشايد اين امر به سرعت بيش

، نرخ و يا شايد با تثبيت انتخاب طبيعي در يک دوره زماني طولاني

كه براي  دارد ال امکانحدر اين .كاهش يافته است مورفولوژيکي تغييرات

هاي هاي مورفولوژيکي بتواند تفاوت، شباهتهاي خانواده پناييدهميگو

 پوشش دهد.  ژنتيکي زيادي را

( بر روي دو 2001و همکاران ) Maggioniدر همين ارتباط        

عنوان به subtiliss Farfantepenaeusمورفوتيپ از ميگوي صورتي، 

مطالعاتي انجام  SrRNA 16توالي ژن با استفاده از  "IIوIمورفوتيپ "

در هنگام مقايسه  درصد( 6-4) ژنتيکي بالايي مطالعه واگرايي دادند. اين

هاي گونه چنين نسبت به ديگرو هم دو مورفوتايپ نسبت به يکديگر اين

Farfantepenaeus  .هايتفاوت ايجاد اصلي علل از يکينشان داد 

 پراكندگي و گسترش توانايي ،دريايي جانداران هايجمعيت در ژنتيکي

 دريايي موجودات زندگي مراحل از يکي كه صورتي در لذا. است هاآن

 فواصل در است ممکن هاآن گسترش باشد، داشته پلانکتوني حالت

اي فتدكه اين امر موجب واگرايي ژنتيکي و تفرق گونهابي اتفاق مختلف

 شرايطچنين هم .با توجه به تحمل شرايط محيطي زيستگاها دارد

 بر هانآتوانايي گسترش و پراكندگي  چنينهم و مناطق هيدرولوژيک

. از طرف (Reset ،1981 و Garcia) هستند گذارتاثير ژني جريان ميزان

پروري عميقاً به هاي آبزيبازده اقتصادي در سيستمديگر افزايش 

 هاي هدفمند بين مولدين وابسته است.هاي اصلاح نژاد و آميزشبرنامه

ميگو اين  مخصوصاًهمين دليل امروزه اغلب مراكز بزرگ تکثير  به

بازماندگي و يا مقاومت در مقابل  ها را با هدف بهبود صفات رشد،برنامه

خطر همواره وجود دارد كه حال اين با اين اند.اندازي نمودهبيماري راه

بر ذخاير ژنتيکي مديريت صحيح شناسايي و ضعف عدم  ،مدتدر دراز

لعات جامع در ارتباط با تعين فاصله ژنتيکي بين مولدين و عدم مطا

هاي هاي والدي در كارگاهخوني در جمعيتموجب افزايش ضريب هم

گردد ژنتيکي مي كاهش تنوع خوني باعثهم ضريب افزايش گردد. تکثير

هاي آتي كاهش داده كه به نوبه خود توان پاسخ به انتخاب را در نسل

مثلي بازماندگي و خصوصيات توليد ،دو در نهايت منجر به كاهش رش

هاي آميزش با توجه به زادآوري بالا در ميگوها، در برنامه خواهد شد.

انتخابي، نياز به تعداد اندكي مولد در لاين والدي وجود دارد كه همين 

امر احتمال قرابت ژنتيکي والدين انتخاب شده از بين جمعيت پرتعداد 

 DNAر تجزيه و تحليل ضمطالعه حا . دردهدمولد را افزايش ميپيش

هاي مختلف مورد ميتوكندري وضوح خوب واگرايي ژنتيکي ميان گونه

و  اقدام براي تهيه بانک ژن و استفاده بهينه در امر تکثير و پرورش
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توان ، اين نوع تحليل را مياصلاح نژاد را نشان داد. در همين ارتباط

مولدين در امر باز سازي ذخاير  عنوان يک ابزار مهم براي در انتخاببه

هاي مختلف بايست، مديريتمي ها استفاده كرد. در اين مورداين گونه

هاي مورد مطالعه با توجه به فاصله گونه broodstockingدر برنامه 

  P. semisulcatus گونه براي دو مورفوتايپ از  ها مخصوصاًژنتيکي آن

 اجرا گردد.
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Abstract 
 The critical status of marine living habitats as well as the oil pollution caused by the water 

balance of the tankers as well as the effluent of the shrimp farms are now accelerating the decline 

and extinction of living organisms and endangering important economies species. It is therefore 

important to create genomic banks of living organisms in order to maintain copies of the genome 

of valuable genetic stocks of marine resources. In this study, genetic identification and gene bank 

preparation of 4 important species of shrimp in the Persian Gulf (P. semisulcatus, P. indicus,  

P. merguiensis, P. monodon, M. affinis) were performed. Sampling were performed in  

Autumn 2017 by trawl method from Bushehr, Jask, Goatr and Hormuz areas, which are the most 

important biodiversity of the studied species, Total DNA was extracted using phenol-chloroform 

method. PCR amplification was performed to amplify the 16SrRNA gene. After sequencing, 

genetic distance between sequences was measured. The results showed that sequences of two 

morphotypes of P. semisulcatus sampled from Bushehr and Hormozgan with significant genetic 

difference of about 0.03 were able to differentiate the two morphotypes in their respective 

clades. In this study, the highest genetic distance between the species of P. merguiensis and  

P. monodon was 12%. The genetic distances between P. indicus and P. monodon was  

recorded 10% as well.   
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