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 1402 تیرتاریخ پذیرش:  1402 اردیبهشتتاریخ دریافت: 

 چکیده

اقتصادی  جایگاه که هستند پوستانسخت گروه از پرورشی آبزیان ترینمهم Penaeidae خانواده میگوهای

 10های کامل ژنوم میتوکندریایی اند. در این مطالعه، توالیکرده کسب جهان پروریآبزی صنعت در مهمی

 ژن رمزگر پروتئین 13های نوکلئوتیدی و آمینواسیدی با توالیهمراه  Penaeidae خانواده گونه مهم میگوی

استخراج و با یکدیگر مقایسه شدند. بر اساس ژنوم کامل  NCBIژنوم از بانک اطلاعاتی  به ازای هر

هندی و گونه میگوی موزی و  سفید درصد( بین گونه میگوی 5/88میتوکندریایی، بیشترین شباهت ژنتیکی )

در  درصد( بین گونه میگوی پشت چرب با گونه میگوی ببری سیاه وجود داشت. 4/76کمترین شباهت )

های اصلی در ابتدای درخت تبارنما ایجاد شد. گونه دو خوشه میتوکندریایی، کامل بررسی تبارشناختی ژنوم

در خوشه اصلی دیگر قرار گرفتند. دیگر  یهامیگوی پشت چرب و سفید سرتیز در یک خوشه اصلی و گونه

 باهای میگوی پشت چرب ژن نشان داد که گونه 13های نوکلئوتیدی و آمینواسیدی نتایج تبارشناختی توالی

های متمایز قرار گرفتند هندی در زیرخوشه سفید باسفید غربی و میگوی موزی  باسفید سرتیز، میگوی آبی 

 های ژنومبر اساس نتایج، توالی .استقایسه ژنوم کامل میتوکندریایی از م به دست آمدهیدی بر نتایج یکه تا

های گونه ژنتیکی و دقیق تبارشناختی هایتجزیه و تحلیل از ایگسترده طیف توانند برایمی میتوکندریایی

 متفاوت میگو مورد استفاده قرار گیرند.
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مقدمه

های گذشته، پرورش گونه در سه دهه

ای مختلف میگوی دریایی به طور گسترده

                 ترینپربازده از یکی به افزایش یافته و

است.  شده تبدیل پروریآبزی هایبخش

 هایگونه اصلی گروه های دریایی، دومینمیگو

           اقتصادی  ارزش نظر از آبزیان را صادراتی

 منشعبانآبشش زیرراسته .دهندتشکیل می

(Dendrobranchiata ) خانوادهبالاشامل دو 

(Superfamily)  بزرگPenaeoidea  و

Sergestoidea دریایی . میگوهایاست 

از  سوم یک تقریبا Penaeoidea بالاخانواده

تشکیل  را جهان تجاری مهم یهامیگو هایگونه

میگو  وحشی صید درصد 80 از بیش و دهندمی

 خانواده تعلق دارد. میگوهای بالاخانوادهبه این 

Penaeidae بالاخانواده از مجموعه بزرگترین 

Penaeoidea چندین گونه از آنها در  که هستند

گیرند صنعت پرورش میگو مورد استفاده قرار می

(Hurzaid et al., 2020). ها، از میان این گونه

 Litopenaeus)دو گونه میگوی سفید غربی 

vannamei) و میگوی ببری سیاه (Penaeus 

monodon ) درصد تولیدات  95تا  90بیش از

 ,.Quan et alدهند )جهانی را تشکیل می

2004; Alfaro-Montoya et al., 2019; 

Arulmoorthy et al., 2020.) 

 دهه اوایل ایران از در میگو تجاری پرورش

ببری میگوی  بومی گونه با شمسیهجری  70

 که ( آغاز شدPenaeus semisulcatus) سبز

 چند از پس از این رو، .نبود موفقیت آمیز چندان

هندی  میگوی سفید گونه خطا، و آزمون سال

(Fenneropenaeus indicus جایگزین آن )

های هندی بومی آب میگوی سفید گونه. شد

و  استاستان هرمزگان و سیستان و بلوچستان 

 تولید بهبود موجب پرورشی مزارع به معرفی آن

 ویروسی سندرم بروز با حال، این با. دش کشور در

های میگو در استان پرورش مزارع در سفید لکه

                   در  چشمگیری کاهش خوزستان و بوشهر،

به منظور . هندی رخ داد تولید میگوی سفید

 لکه سندرم ویروسی از ناشی مشکلات با مقابله

 تحقیقات سسهوم ای،گونه تنوع سفید و ایجاد

 یگویم گونه بار اولین برای کشور علوم شیلاتی

 Iranian) کرد کشور وارد ی راغرب دیسف

Fisheries Organization, 2019). گونه 

ی بومی سواحل غربی آمریکای غرب دیسف یگویم

لاتین در اقیانوس آرام از پرو در جنوب تا مکزیک 

(. در Amelia et al., 2021)است در شمال 

ی فرده منحصر ب یایمزاحال حاضر، به دلیل 

پذیری بالا، بازماندگی رشد سریع، تراکم مانند

تحمل شوری، تحمل دما ، بالا در مرحله لاروی
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 زاعوامل بیماری مقابلو مقاوم بودن در 

(Amelia et al., 2021 ،)ی غرب دیسف یگویم

محسوب  ایرانبه عنوان گونه نخست پرورشی در 

 هایاستان شامل کشور مختلف مناطق در و

 و سیستان هرمزگان، بوشهر، خوزستان،

 شود.می داده پرورش گلستان و بلوچستان

و اصلاح نژادی در  مدیریتی هایانجام راهکار

و  تکاملی زیربنای درک به مشروط موجودات

 زمینه، این است. در آنها زیستی شناسایی تنوع

 برایابزار مناسبی  تواندتبارشناختی می اطلاعات

 تولید به منظور نژادی اصلاح هایبرنامه طراحی

 هایگونه گیریدورگه طریق از برتر هایسویه

 ;Quan et al., 2004باشد ) هم به نزدیک

Coltman, 2008). بندیطبقه در گذشته 

 اساس بر صرفا Penaeidaeهای خانواده میگو

                           گرفت صورت می شناسیهای ریختویژگی

در  را واقعی تکاملی روابط توانستکه نمی

در یک مطالعه  مثال، برای. ها نشان دهدمیگو

 دو بین( درصد 10) بالایی بسیار ژنتیکی تمایز

 نظر که از Penaeus گونه میگوی جنس

بودند،  بوم شناختی مشابه و شناسیریخت

 .(Palumbi and Benzie, 1991د )شگزارش 

های ژنتیک مولکولی برای از این رو، از ابزار

های مختلف میگو بندی دقیق و سریع گونهطبقه

 شود.استفاده می

، )میتوژنوم میتوکندریایی ژنوم

Mitogenome)  که است کوتاهی حلقویتوالی 

 کوچک شدهحفاظت  ژنی مجموعه یک از

 ضعیف غیررمزگر از نظر مناطق و شده تشکیل

 است که ژن 37 دارای میتوکندریایی ژنوم. است

 هاپروتئین ژن مربوط به 13 ژن، 37 این از

 دو و هاtRNAژن مربوط به  22 ،(پپتیدهاپلی)

بزرگ  و کوچک هایژن مربوط به زیربخش

rRNAبیشتر میان در الگو این. هستند ها 

 Chial and) است شده مشاهده هاپرسلولی

Craig, 2008 .)مولکولی نشانگرهای ترینرایج 

 اکسیداز زیرواحد سیتوکروم ژن میتوکندریایی،

I (COIو ) منطقه نام به غیررمزگر منطقه یک 

 :Control  Region)  میتوکندریایی  کنترل

CR) درون ناحیه  .هستندCR زیرمنطقه یک 

( D-loop) «جابجایی حلقه» نام به متغیر بسیار

 میتوکندری ژنوم همانندسازی در که دارد وجود

 پایین، مولکولی وزن دلیل دارد. به نقش

 عدم و بالا جهش میزان مادری، پذیریوراثت

      ابزار مناسبی  ژنوم میتوکندریایی نوترکیبی،

 و تبارشناختی روابط تجزیه و تحلیل برای

های مختلف در گونه ژنتیکی هایشباهت

 ژنتیکی ساختار ارزیابی امکان و استجانواران 

 Guo et)وجود دارد  با استفاده از آن جمعیت

al., 2021; Soares et al., 2021.)  برای        
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                           که داده است نشان گذشته مثال، مطالعات

 روابط بررسی در میتوکندریایی COI ژن

 بندپایان از بسیاری بندیطبقه و تبارشناختی

 رابطه با(. در Quan et al., 2004است ) مفید

 و تجزیه برای COI ژن دریایی، پوستانسخت

 از هاگونه از بسیاری تبارشناختی روابط تحلیل

 ،Penaeus هایجنس در گونه چندین جمله

Gammarus، Cancer ،Branchinecta ،

Branchipodopsis خانواده  وBresiliidae 

 ;Quan et al., 2004است ) شده استفاده

Atashbar et al., 2016; Atashbar and 

Roohi, 2021همچنین ژن .) S rRNA16 

 میگوی هایگونه تبارشناختی مطالعه برای

Penaeidae، های پورسیلینخرچنگ 

(Porcelain)، های گرپسوییدخرچنگ 

(Grapsoid )های اوسیپودیدخرچنگ و 

(Ocypodid )قرار گرفته است  مورد استفاده

(Kitaura et al., 1998; Schubart et al.,  

2000; Maggioni et al., 2001; Stillman 

and Reeb, 2001). بررسی با ایدر مطالعه      

 Farfantepenaeus جمعیت میگوی پنج

duorarum  که ناحیه دشمشخص CR                          

 بیشتری مفید هایهاپلوتیپ و هادارای جایگاه

است  COI و S rRNA16 هایژن به نسبت

(Grabowski, 1999). توالی مطالعه که آنجا از 

 اطلاعات تواندمی میتوکندریایی ژنوم کامل

 واقعی تبارشناختی و بندیطبقه برای تریدقیق

 ;Abdoli et al., 2022ارائه دهد ) هاگونه

Rabiei et al., 2022،) از هدف بنابراین  

 درصد و واگرایی بررسی حاضر، مطالعه

 میگوی مهم گونه 10 ژنتیکی هایشباهت

                     کامل توالی اساس بر Penaeidae خانواده

نوکلئوتیدی و  هایتوالی و میتوکندریایی ژنوم

 ازای به هاپروتئین رمزگر ژن 13 آمینواسیدی

 تبارشناختی تحلیل و تجزیه با همراه ژنوم هر

 .بود هاگونه این

 

 هاروش و مواد

 هااستخراج توالی

                    گونه مهم میگوی 10در این مطالعه 

 بالاخانواده به متعلق Penaeidae خانواده

Penaeoidea منشعبان از زیرراسته آبشش            

بیوانفورماتیکی انتخاب شدند  بررسیبرای 

(Tazikeh, 2010ابتدا توالی .)ژنوم کامل های 

 هایداده پایگاه از هاگونه میتوکندریایی این

RefSeq در NCBI (http://www.ncbi.nlm. 

nih.gov/refseq) توالی همچنین .دش استخراج 

 Sergiaمیگوی  میتوکندریایی ژنوم کامل

lucens  ازی دیگر هبالاخانوادکه متعلق به 

 Sergestoidea به نام منشعبانزیرراسته آبشش
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 تحلیل و تجزیه برای گروهبرون عنوان است، به

های در نظر گرفته شد. اسامی گونه تبارشناختی

 هایتوالی دسترسی میگو مورد بررسی و شماره

 ارائه 1 جدول در ژنوم هر اندازه با همراه مربوطه

 گونه هر علمی نام منظور، این برای .است شده

میتوکندریایی  کامل ژنوم کلیدی کلمه با همراه

(Complete Genome Mitochondrion    )

                    NCBIداده  پایگاه جستجوی قسمت در

 هایتوالی ادامه در. گرفت قرار کاوش مورد

 رمزگر ژن 13 کامل نوکلئوتیدی و آمینواسیدی

 در ژنوم هر برای تفکیک به (CDS) پروتئین

 میتوکندریایی ژنوم کامل توالی به مربوط صفحه

 این. شدند ذخیره جداگانه طور به و پیدا گونه هر

 یوبیکوئینون NADHهای ژن شامل هاتوالی

 ،ND1، ND2، ND3، ND4اکسیدوردوکتاز )

ND5 و ND6سیتوکروم ،) c ( اکسیدازCOX1، 

COX2 و COX3،)ATP  ( سنتازATP6 و 

ATP8،) NADH  4دهیدروژنازL (ND4L و )

 طور به که ( بودند،CYTB) bسیتوکروم 

 .شدند مقایسه یکدیگر با جداگانه

 

و طول  NCBIدسترسی آنها در پایگاه  های میگوی مورد بررسی به همراه شماره: نام علمی گونه1جدول 

 آنها ژنوم

 (bp)طول ژنوم  شماره دسترسی گونه

Fenneropenaeus indicus NC_031366.1 16071 

Fenneropenaeus merguiensis NC_026884.1 16023 

Fenneropenaeus chinensis NC_009679.1 16004 

Penaeus monodon NC_002184.1 15984 

Penaeus semisulcatus MG821354.1 16002 

Litopenaeus vannamei NC_009626.1 15990 

Litopenaeus stylirostris NC_012060.1 15998 

Marsupenaeus japonicus NC_007010.1 15968 

Metapenaeus ensis NC_026834.1 15944 

Metapenaeus affinis NC_039179 16027 

Sergia lucens LC368254.1 16087 
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 سازیردیفهم

میتوکندریایی  ژنوم کامل هایابتدا توالی

های های میگوی مورد بررسی و توالیگونه

ژن رمزگر  13نوکلئوتیدی و آمینواسیدی 

پروتئین به تفکیک برای هر ژنوم همراه با نام 

علمی و شماره دسترسی گونه مربوطه در بخش 

EditSeq افزار نرمDNASTAR 1/7 نسخه 

سازی چندگانه ردیفذخیره شدند. سپس هم

های نوکلئوتیدی و آمینواسیدی ذخیره توالی

این  MegAlignشده با استفاده از بخش 

صورت گرفت  Clustal Wافزار و ابزار نرم

(Burland, 1999 همچنین درصد واگرایی .)                 

های های کامل، توالیو شباهت ژنتیکی ژنوم

                   نوکلئوتیدی و آمینواسیدی با استفاده از 

به نام  DNASTARافزار بخش دیگری از نرم

Sequence Distances .محاسبه شدند 

 

 درخت تبارشناختی

به منظور تجزیه و تحلیل تبارشناختی، ابتدا 

های کامل میتوکندریایی و سازی ژنومردیفهم

های های نوکلئوتیدی و آمینواسیدی ژنتوالی

افزار ها با استفاده از نرمرمزگر پروتئین

MEGA11   انجام شد(Tamura et al., 

های تبارشناختی با و سپس درخت( 2021

 رصد پشتیبانیو با د UPGMAاستفاده از روش 

 1000 اساس رب( Bootstrap) پابوت استر یا

 تکرار ترسیم شدند.

 

 نتایج

سازی و شباهت ژنتیکی ژنوم كامل ردیفهم

 میتوكندریایی

از تجزیه و تحلیل به دست آمده نتایج 

 سازی نوکلئوتیدی و شباهت ژنتیکیردیفهم

های کامل ژنوم میتوکندریایی گونه هایتوالی

بالای قطر ارائه  1میگوی مورد مطالعه در شکل 

های است. بیشترین شباهت در توالی شده

 5/88نوکلئوتیدی ژنوم کامل میتوکندریایی )

                      هندی و  سفید درصد( بین گونه میگوی

 Fenneropenaeusگونه میگوی موزی )

merguiensisشد. همچنین، کمترین  ( یافت

ی هادرصد( بین گونه 4/76شباهت ژنتیکی )

( و Metapenaeus ensisمیگوی پشت چرب )

( Metapenaeus affinisسفید سرتیز )میگوی 

به با گونه میگوی ببری سیاه وجود داشت. نتایج 

پایین  1از معیار واگرایی در شکل دست آمده 

 د.نکیید میارا ت بالاهای نیز یافته قطر
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 Sergiaهای میگوی مورد بررسی. گونه : درصد شباهت و واگرایی ژنوم كامل میتوكندریایی گونه1شکل 

lucens به عنوان برون( گروهOutgroup.در نظر گرفته شده است ) 

 

 كامل تجزیه و تحلیل تبارشناختی ژنوم

 میتوكندریایی

نتایج به دست آمده از تجزیه و تحلیل 

 میتوکندریایی، کامل تبارشناختی بر اساس ژنوم

دو خوشه اصلی را در ابتدای درخت تبارنما نشان 

مشخص  2(. همان طور که در شکل 2داد )شکل 

است، گونه میگوی پشت چرب همراه با گونه 

میگوی سفید سرتیز در یک خوشه اصلی 

                   جداگانه قرار گرفتند. دومین خوشه اصلی 

                     جدا شده به چندین زیر خوشه دیگر تقسیم 

                             شد. به این صورت که ابتدا گونه میگوی 

، Kuruma Shrimp، ببری ژاپنی )کروما

Marsupenaeus japonicus جدا شد و )

 Litopenaeusهای میگوی آبی )سپس گونه

stylirostris سفید غربی با یکدیگر میگوی ( و

سپس  در یک زیرخوشه متمایز قرار گرفتند.

های میگوی ببری سیاه، ببری سبز و سفید گونه

( به Fenneropenaeus chinensisچینی )

طور جداگانه یک زیرخوشه را تشکیل دادند و دو 

هندی با  سفید گونه میگوی موزی و میگوی

یکدیگر در یک زیرخوشه متمایز قرار گرفتند 

به عنوان برون  Sergia lucens(. گونه 2)شکل 

 ( در نظر گرفته شده است.Outgroupگروه )
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های میگوی : درخت تبارنمای مولکولی به دست آمده از تجزیه و تحلیل ژنوم كامل میتوكندریایی گونه2شکل 

( در نظر Outgroupگروه )به عنوان برون Sergia lucens. گونه UPGMAمورد بررسی با استفاده از روش 

های داخلی استراپ برای شاخهها نشان دهنده درصدهای بوتشده است. اعداد درج شده روی گرهگرفته 

ای ها نیز نشان دهنده تغییرات ژنتیکی است. به عبارت بهتر، هر قدر شاخهتکرار است. طول شاخه 1000بعد از 

 بلندتر باشد، تغییرات ژنتیکی )یا واگرایی( رخ داده در آن بیشتر است.

 

های سازی و شباهت ژنتیکی ژنردیفهم

های اساس توالی ها بررمزگر پروتئین

 نوكلئوتیدی

های های نوکلئوتیدی ژنبر اساس توالی

CYTB ،ND4  وND6 های میگوی سفیدگونه 

موزی بیشترین شباهت ژنتیکی میگوی هندی و 

درصد شباهت  6/86و  3/88، 88را به ترتیب با 

به (. این نتیجه مشابه نتایج 3داشتند )شکل 

کامل میتوکندریایی  از مقایسه ژنومدست آمده 

های های مورد مطالعه بود. بر اساس توالیگونه

                             های میگویگونه ATP8 نوکلئوتیدی ژن

سفید سرتیز بیشترین میگوی پشت چرب و 

بر . درصد داشتند 8/91شباهت ژنتیکی را با 

، COX2های های نوکلئوتیدی ژناساس توالی

COX3 ،ND2 ،ND3، ND5 ،ATP6  و

COX1 سفید میگوی های میگوی آبی و گونه

ژنتیکی را به ترتیب با  غربی بیشترین شباهت

 89و  5/89، 6/87،  5/89، 9/84، 6/90، 90

 (.3درصد شباهت داشتند )شکل 

 



 [57] 1402(، 4)11 ن:فیزیولوژی و بیوتکنولوژی آبزیا            Penaeidaeگونه میگوی خانواده  10مطالعه روابط تبارشناختی 

 

 

 

 

 



 1402(، 4)11لوژی و بیوتکنولوژی آبزیان: فیزیو                                                            پسندیده و عبدلی             [58]

 

 

 

 

 



 [59] 1402(، 4)11 ن:فیزیولوژی و بیوتکنولوژی آبزیا            Penaeidaeگونه میگوی خانواده  10مطالعه روابط تبارشناختی 

 

 

 

 

 



 1402(، 4)11لوژی و بیوتکنولوژی آبزیان: فیزیو                                                            پسندیده و عبدلی             [60]

 

 

 

 

 



 [61] 1402(، 4)11 ن:فیزیولوژی و بیوتکنولوژی آبزیا            Penaeidaeگونه میگوی خانواده  10مطالعه روابط تبارشناختی 

 

 

 

 

 



 1402(، 4)11لوژی و بیوتکنولوژی آبزیان: فیزیو                                                            پسندیده و عبدلی             [62]

 

 

 

 

 



 [63] 1402(، 4)11 ن:فیزیولوژی و بیوتکنولوژی آبزیا            Penaeidaeگونه میگوی خانواده  10مطالعه روابط تبارشناختی 

 

 

 

، ND1 ،ND2 ،ND3های های نوكلئوتیدی ژن: درصد شباهت، واگرایی و درخت تبارنما بر مبنای توالی3شکل 

ND4 ،ND5 ،ND6 ،COX1 ،COX2 ،COX3 ،ATP6 ،ATP8 ،ND4L  وCYTB های مورد بررسی. در گونه

 ( در نظر گرفته شده است.Outgroupگروه )به عنوان برون Sergia lucensگونه 

 

های بیشترین شباهت ژنتیکی بین گونه

های میگوی مورد مطالعه بر اساس توالی

های میگوی بین گونه ND1نوکلئوتیدی ژن 

درصد  3/86ببری سبز با میگوی سفید هندی و 

های نوکلئوتیدی ژن توالی شباهت و بر اساس

ND4L های میگوی سفید هندی و بین گونه

درصد شباهت  3/90سفید چینی با میگوی 

 (.3وجود داشت )شکل 

 

تجزیه و تحلیل تبارشناختی بر اساس 

-ر پروتئینهای رمزگهای نوكلئوتیدی ژنتوالی

 ها

بر اساس  تبارشناختی تحلیل و تجزیه

 رمزگر هایتمامی ژن نوکلئوتیدی هایتوالی

ها نشان داد که گونه میگوی پشت چرب پروتئین

گونه  همراه با گونه میگوی سفید سرتیز و

در  میگوی آبی همراه با گونه میگوی سفید غربی

 های متمایز قرار گرفتند.زیرخوشه
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اساس اطلاعات تبارشناختی همچنین بر 

 رمزگر هایتمامی ژن نوکلئوتیدی هایتوالی

های میگوی گونه COX3 ها بجز ژنپروتئین

با یکدیگر یک  هندی سفیدمیگوی موزی و 

زیرخوشه متمایز را تشکیل دادند. اطلاعات 

تمامی  نوکلئوتیدی هایتبارشناختی توالی

 ها نشان داد که گونهپروتئین رمزگر هایژن

یک  میگوی ببری ژاپنی )کروما( به طور مجزا در

زیرخوشه قرار گرفت. بر اساس اطلاعات 

تمامی  نوکلئوتیدی هایتبارشناختی توالی

و  ND3های ها بجز ژنپروتئین رمزگر هایژن

ND4L گونه میگوی ببری سبز در یک ،

 تحلیل و زیرخوشه متمایز قرار گرفت. تجزیه

تمامی  وتیدینوکلئ هایتوالی تبارشناختی

، ND1های ها بجز ژنپروتئین رمزگر هایژن

COX2 ،ND3  وND4Lببری  میگوی ، گونه

مجزا قرار داد. همچنین  سیاه را در یک زیرخوشه

 هایگونه میگوی سفید چینی بر اساس توالی

، ND1های ها بجز ژنتمامی ژن نوکلئوتیدی

COX2  و COX3یک زیرخوشه متمایز قرار  در

                      متفاوت (. با وجود ترتیب3گرفت )شکل 

تبارنمای ترسیم شده بر  هایدرخت در هاگونه

 رمزگر هایژن نوکلئوتیدی هایاساس توالی

به دست آمده مشابه نتایج  بالانتایج  ها،پروتئین

های از مقایسه ژنوم کامل میتوکندریایی گونه

 در محسوسی تغییرات مطالعه بود ومورد 

 شناسایی مطالعه مورد هایگونه بندیخوشه

 نشد.

 

های سازی و شباهت ژنتیکی ژنردیفهم

های اساس توالی ها بررمزگر پروتئین

 آمینواسیدی

های بر اساس توالی آمینواسیدی ژن

COX2 ،ND1 ،ND3 ،ND5 ،ND6  وND4L 

موزی میگوی هندی و  های میگوی سفیدگونه

، 6/99بیشترین شباهت ژنتیکی را به ترتیب با 

درصد شباهت  100و  2/94، 4/97، 4/97، 7/98

به (. این نتیجه مشابه نتایج 4داشتند )شکل 

میتوکندریایی  از مقایسه ژنوم کاملدست آمده 

های مورد مطالعه بود. بر اساس توالی گونه

، ATP6 ،COX3 ،ND1های آمینواسیدی ژن

ND2 ،ND3 ،ND4  وND6 های میگوی گونه

بیشترین شباهت  سفید غربیمیگوی آبی و 

، 3/97، 7/98، 100، 7/98ژنتیکی را به ترتیب با 

 (.4درصد داشتند )شکل  2/94و  7/98، 4/97

 ، ATP6  هایژن  آمینواسیدی  لیتوا  اساس بر 
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ATP8 ،COX2 ،COX3 ،ND1  وCYTB 

شباهت ژنتیکی را به ترتیب با  سرتیز بیشترین

درصد  7/99و  7/98، 100، 6/99، 1/98، 7/98

 (.4داشتند )شکل 
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، ND1 ،ND2های های آمینواسیدی ژندرصد شباهت، واگرایی و درخت تبارنما بر مبنای توالی :4شکل 

ND3 ،ND4 ،ND5 ،ND6 ،COX1 ،COX2 ،COX3 ،ATP6 ،ATP8 ،ND4L  وCYTB های مورد در گونه

 گرفته شده است.( در نظر Outgroupگروه )به عنوان برون Sergia lucensبررسی. گونه 

 

های بیشترین شباهت ژنتیکی بین گونه

میگوی مورد مطالعه بر اساس توالی آمینواسیدی 

های میگوی ببری سیاه و بین گونه COX1ژن 

بر  درصد شباهت، 8/99ببری سبز با میگوی 

و  ND3های آمینواسیدی ژن اساس توالی

ND4L های میگوی سفید چینی و بین گونه

 100و  4/97هندی به ترتیب  سفیدمیگوی 

درصد شباهت و بر اساس توالی آمینواسیدی ژن 

ND4L های میگوی سفید چینی و بین گونه

درصد شباهت وجود  100 موزی بامیگوی 

 (.4داشت )شکل 

تجزیه و تحلیل تبارشناختی بر اساس 

زگر های رمهای آمینواسیدی ژنتوالی

 هاپروتئین

بر اساس  تبارشناختی تحلیل و تجزیه

 رمزگر هایتمامی ژن آمینواسیدی هایتوالی

های میگوی پشت ها نشان داد که گونهپروتئین

 سفید سرتیز در یک زیرخوشهمیگوی چرب و 

جداگانه قرار گرفتند. طبق اطلاعات تبارشناختی 

 رمزگر هایتمامی ژن آمینواسیدی هایتوالی

گونه میگوی آبی  CYTBها بجز ژن پروتئین

 همراه با گونه میگوی سفید غربی یک زیرخوشه

 و متمایز را تشکیل دادند. همچنین، تجزیه
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 آمینواسیدی هایتوالی تبارشناختی تحلیل

 ها بجز ژنپروتئین رمزگر هایتمامی ژن

COX1 سفید دو گونه میگوی موزی و میگوی 

ی متمایز زیرخوشههندی را با یکدیگر در یک 

 متفاوت (. با وجود ترتیب4قرار داد )شکل 

تبارنمای ترسیم شده بر  هایدرخت در هاگونه

 رمزگر هایآمینواسیدی ژن هایاساس توالی

به دست آمده مشابه نتایج  بالانتایج  ها،پروتئین

های از مقایسه ژنوم کامل میتوکندریایی گونه

 در محسوسی تغییرات مورد مطالعه بود و

 شناسایی مطالعه مورد هایگونه بندیخوشه

 نشد.

 

 بحث

DNA میتوکندریایی (mtDNA )دلیل به 

 نرخ مادری، وراثت پذیری کوچک، مولکولی وزن

 به گسترده طور به نوترکیبی، عدم و بالا جهش

 و تجزیه در مولکولی ژنتیکی نشانگر یک عنوان

 استفاده ژنتیک جمعیت تبارشناختی و تحلیل

                       یابیتوالی فناوری سریع توسعه با. شودمی

 میتوکندریایی ژنوم توالی کامل جدید، نسل

 در های مختلف میگوبرای گونه (میتوژنوم)

 میتوژنوم کامل یابیتوالی. شده است تردسترس

 تاریخچه تحلیل و تجزیه برای قدرتمندی ابزار

 در بیشتر جانوران، .است هاگونه ارتباط و تکاملی

 دو DNA مولکول ژنوم میتوکندریایی یک

 زکیلوبا 20 تا 14 تقریبا اندازه با حلقوی ایرشته

پروتئین  رمزگر ژن 13 شامل که است

(Protein-coding genes: PCGs،) 22 ژن 

RNA ناقل (tRNAs،) 2 ژن RNA ریبوزومی 

(S rRNA16 و S rRNA12) ناحیه غنی  یک و

 Guo) است( CRکنترلی ) منطقه نام به AT از

et al., 2021.) 

 های بندی صحیح گونهطبقه منظور به

 از استفاده با تبارشناختی میگو، بررسی روابط

ای هسته و میتوکندریایی DNA نشانگرهای

 امروزه علم اگرچه. پیشنهاد شده است

 DNA بارکدینگ سیستم توسط تاکسونومی

بر  سنتی بندیطبقه اما در شده است، متحول

 ژن یک از جزئی توالی تنها اساس میتوکندری،

(. Katneni et al., 2021شود )می استفاده

 COIتنوع توالی ژن  برای مثال، تجزیه و تحلیل

نشان داد که  Penaeus در میگوهای جنس

این  واقعی در برای مشخص شدن روابط تکاملی

                       های تر از زیرجنسدقیق بندیو طبقه جنس

 هایگونه از DNA توالی آن نیاز به اطلاعات

است  Penaeidae ی خانوادههامیگو دیگر

(Baldwin et al., 1998.) فقط با این حال، اگر 

 این شود، استفاده ژنوم جزئی از بخش یک از

فاقد  موارد برخی در حداقل است ممکن توالی
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 .(Katneni et al., 2021باشد ) اطلاعات کافی

 با توانمی تبارشناختی را از طرفی، وضوح

 وداد  افزایش هاتوالی اطلاعات حجم افزایش

 میتوکندریایی کامل ژنوم بنابراین،. دکر اصلاح

 تنوع تبارشناختی، برای مناسب نشانگر یک

است  مادری پذیریوراثت و جمعیت ژنتیکی

(Ma et al., 2015). 

یکی از دو  Penaeoidea بالاخانواده

منشعبان بزرگ از زیرراسته آبشش بالاخانواده

                        گونه مختلف 400 از بیش که شاملاست 

                   در هم و عمق کم هایآب در هم که است

 زندگی متر( 5000 )زیر بسیار عمیق مناطق

 از صید سوم یک از بیش هاگونه این .کنندمی

دهند. می تشکیل را وحشی پوستانسخت سالانه

 به ،بالاخانوادهاین  اقتصادی اهمیت با وجود

شناختی بوم تنوع و شناسیریخت تشابه دلیل

 آنها ارتباط تبارشناختی و بندیبالا، طبقه

 Guo)  است  بوده  برانگیز  چالش  و  پیچیده

et al., 2021بالاخانوادههای (. گونه  

Penaeoidea های به نام خانواده در چهار

Aristeidae، Solenoceridae، Penaeidae و 

Sicyoniidae مطالعات شوند.میبندی طبقه 

که  دهندمی نشان اخیر مولکولی ژنتیک

 خانواده یک شامل Penaeoidea بالاخانواده

 .استنیز  Benthesicymidaeبه نام  پنجم

 نشان مولکولی اطلاعات آخرین این، بر علاوه

 است ممکن Sicyoniidae که خانواده دهندمی

 آن تبارشناختی زیرا نباشد، معتبر خانواده یک

است  شده مرتبط Penaeidae به خانواده

(Robalino et al., 2016; Cheng et al., 

2018; Guo et al., 2021خانواده (. میگوهای 

Penaeidae بالاخانواده از مجموعه بزرگترین 

Penaeoidea را آنها توانمی که هستند 

 پوستانسخت گروه از پرورشی آبزیان ترینمهم

اقتصادی  جایگاه اخیر هایدهه طی که دانست

 کسب جهان پروریآبزی صنعت در مهمی

 (.Hurzaid et al., 2020اند )کرده

 در Penaeidae میگوهای خانواده پرورش

 گرمسیری توسعه حال در کشورهای از بسیاری

 از حمایت و صادراتی درآمد از نظر کسب

 Bush) است بوده مهم بسیار روستایی معیشت

et al., 2010.) خانواده میگوهای Penaeidae 

جهان، از  مناطق حاره در سرتاسر هایآب در

درجه  40درجه شمالی تا  40مدار عرض 

 در آنها توزیع مرکز و هستند جنوبی، گسترده

,.Hurzaid et al)است  غربی آرام -هند منطقه  

مراکز عمده صید میگوهای خانواده  .(2020

Penaeidae و نزدیک  در دریای جنوبی چین

های اندونزی، دریای عرب، خلیج کارپنتاریا )آب

. هستنداسترالیا(، خلیج مکزیک و اقیانوس هند 
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 جنوب هایآب های میگو درترین گونهعمده

                     موزی، سبز، ببریی هامیگوایران شامل 

 خنجری و سرتیز سفید هندی، سفید

(Parapenaopsis stylifera) هستند 

(Niamaimandi et al., 2009 ،از این میان .)

دو گونه میگوی ببری سبز و موزی از نظر 

اقتصادی اهمیت بیشتری دارند. میگوی ببری 

سبز، گونه عمده و صید اصلی میگوی خلیج 

های ایرانی این فارس است که در سرتاسر آب

ولی زیستگاه اصلی آن  ،شودخلیج دیده می

صیدگاه اصلی و  .استهای استان بوشهر آب

های محیط زیست گونه میگوی موزی در آب

         دیده نشده دیگر هرمزگان بوده و در مناطق 

 . بیشتر(Niamaimandi et al., 2009)است 

 هایگونه روی بر اخیر مولکولی ژنتیکی مطالعات

 هایژنوم اساس بر Penaeidaeخانواده  میگوی

 استفاده از .است بوده میتوکندریایی جزئی

                           هامیتوژنوم و ترطولانی DNA هایتوالی

 هایمیگو تبارشناختی روابط درک بهبود به

 کردخواهد  کمک Penaeidae خانواده

(Rajakumarana et al., 2014).  بنابراین

هدف از این مطالعه درک روابط تبارشناختی 

 Penaeidae خانواده مهم میگوی گونه 10برای 

و میتوکندریایی  ژنومکامل  توالی اساس بر

 ژن 13آمینواسیدی های نوکلئوتیدی و توالی

                              نتایج .پروتئین به ازای هر ژنوم بود رمزگر

                        اد که گونه میگوی آبی این مطالعه نشان د

همراه با گونه میگوی سفید غربی در یک 

اند. این نتیجه با نتایج مجزا قرار گرفته زیرخوشه

های ای که از ادغام اطلاعات ژنمطالعه

به منظور  COIو  S rRNA16 میتوکندریایی

                       19بررسی تبارشناختی و تاریخچه تکاملی 

                            با استفاده  Penaeusگونه میگو از جنس 

( انجام MLنمایی )درست بالاتریناز روش 

(. Lavery et al., 2004گرفت، مطابقت داشت )

ها از نظر موقعیت هر دوی این گونه

 از آرام اقیانوس جغرافیایی مربوط به شرقزیست

 صفر تا اعماق و در هستندپرو  تا مکزیک شمال

. (Tazikeh, 2010)کنند متری زیست می 27

همچنین نتایج مشابهی در مطالعاتی که توسط 

Zhu ( و 2019و همکاران )Katneni  و

( به منظور شناسایی روابط 2021همکاران )

ژنوم کامل  27و  17تبارشناختی در به ترتیب 

                  Prosobranchiaمیتوکندریایی از زیرکلاس 

دیگری که ارتباط  در مطالعه دست آمد.ه ب

                              توالی کامل میتوژنوم  32تبارشناختی برای 

منشعبان با استفاده از از زیرراسته آبشش

نمایی و استنباط بیزی درست بالاترینهای روش

(Bayesian Inference: BI)  ،بررسی شد

 (.Guo et al., 2021د )شنتایج مشابهی گزارش 
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نتایج مطالعه حاضر نشان داد که گونه 

میگوی پشت چرب همراه با گونه میگوی سفید 

مجزا را تشکیل دادند. این  سرتیز یک زیرخوشه

های ادغام ای که از توالینتیجه با نتایج مطالعه

 COIو  S rRNA16 میتوکندریایی شده دو ژن

گونه میگو  12به منظور شناسایی تبارشناختی 

انجام گرفت،  Penaeoidea بالاخانوادهاز 

(. Quan et al., 2004مطابقت داشت )

همچنین نتایج مشابهی در مطالعاتی که توسط 

Katneni ( به منظور 2021و همکاران )

ژنوم کامل  27شناسایی روابط تبارشناختی برای 

و  Prosobranchiaمیتوکندریایی از زیرکلاس 

Guo ( به منظور بررسی 2021و همکاران )

توالی کامل  32ارتباط تبارشناختی برای 

دست ه منشعبان بمیتوژنوم از زیرراسته آبشش

 آمد.

 در هاگونه متفاوت با وجود ترتیب

به دست تبارنمای ترسیم شده، نتایج  هایدرخت

تبارشناختی بر  هایاز تجزیه و تحلیلآمده 

 نوکلئوتیدی و آمینواسیدی هایتوالیاساس 

)به استثنای  هاپروتئین رمزگر هایتمامی ژن

دست آمده ه ها( با نتایج بتعداد محدودی از ژن

های کامل میتوکندریایی یکسان اساس ژنوم بر

 بندیخوشه در محسوسی تغییرات بود و

نشد. بنابراین به  شناسایی مطالعه مورد هایگونه

 جزیه و تحلیل تبارشناختی بررسد که تنظر می

های کامل میتوکندریایی منتج به اساس ژنوم

های میگوی مورد بندی صحیح گونهخوشه

مطالعه شد. عدم تطابق نتایج تبارشناختی بر 

برای برخی از  آمینواسیدی هایاساس توالی

به دست آمده ها با نتایج های رمزگر پروتئینژن

توان دریایی را میهای ژنوم کامل میتوکناز توالی

نسبت داد. طبق ( Wobbling) به پدیده لغزش

این پدیده، با توجه به ماهیت کدونی هر 

بروز  با وجودباز(،  3آمینواسید )تشکیل شده از 

در باز  ویژهتغییرات نوکلئوتیدی در توالی بازها )ب

سوم هر کدون(، تغییری در نوع برخی از 

شود. بنابراین، به طور ها ایجاد نمیآمینواسید

های کلی درصد تشابه ژنتیکی بر اساس توالی

های تواند بالاتر از مقایسه توالیآمینواسیدی می

 (.Nasvall et al., 2007نوکلئوتیدی باشد )

های در مطالعه حاضر، شباهتدر مجموع، 

                            10کی و تجزیه و تحلیل تبارشناختی ژنتی

 اساس بر Penaeidae خانواده گونه مهم میگوی

 هایو توالیمیتوکندریایی  ژنوم کامل توالی

 ژن رمزگر 13 نوکلئوتیدی و آمینواسیدی

مورد بررسی قرار پروتئین به ازای هر ژنوم 

گرفت. در مطالعه تبارشناختی بر اساس 

های ژنوم کامل میتوکندریایی، دو خوشه توالی

های میگوی پشت د. گونهشاصلی شناسایی 
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ی میگوی آبی و هاچرب و سفید سرتیز، گونه

 های میگوی موزی و سفیدسفید غربی و گونه

های متمایز قرار گرفتند. هندی در زیرخوشه

نوکلئوتیدی و  هایتوالیارشناختی نتایج تب

ها )به ژن رمزگر پروتئین 13آمینواسیدی 

ه ها( با نتایج باستثنای تعداد محدودی از ژن

های ژنوم کامل دست آمده از مقایسه توالی

دست ه میتوکندریایی مشابه بودند. اطلاعات ب

روابط  درک بهتری از مطالعه، این در آمده

ی خانواده میگو هایگونه تبارشناختی

Penaeidae را  آنها مولکولی از طریق شناسایی

 میتوکندریایی های ژنومکند و توالیمی فراهم

تجزیه  از ایگسترده بررسی طیف توانند برایمی

 ژنتیکی و دقیق تبارشناختی هایو تحلیل

 های متفاوت میگو مورد استفاده قرار گیرند.گونه
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Abstract  

Penaeidae shrimp species are the most important farmed aquatic animals from the 

crustacean group which have gained an important economic position in the world's 

aquaculture industry. In this study, complete mitochondrial genome sequences along 

with nucleotide and amino acid sequences of 13 PCGs per each genome from 10 

important Penaeidae shrimp species were obtained from NCBI database and 

compared. According to the complete mitochondrial genome, the highest (88.5%) 

and lowest (76.4%) genetic similarity was found between Fenneropenaeus indicus 

and Fenneropenaeus merguiensis, and Metapenaeus ensis and Penaeus monodon, 

respectively. In phylogenetic analysis of the complete mitochondrial genome, two 

main clusters were established at the beginning of the phylogenetic tree. Metapenaeus 

ensis and Metapenaeus affinis were placed in one main cluster and other species in 

another main cluster. The results of the phylogenetic analysis of the nucleotide and 

amino acid sequences of the 13 PCGs showed that M. ensis and M. affinis, 

Litopenaeus stylirostris and Litopenaeus vannamei, and F. merguiensis and F. 

indicus species were grouped in different clusters, which confirms the results 

obtained from the comparison of the complete mitochondrial genome. Based on the 

results, mitochondrial genome sequences could be used for a wide range of detailed 

phylogenetic and genetic analyzes of different shrimp species. 

Key words: Penaeidae, Phylogeny Tree, Protein-coding Genes, Mitochondrial 

Genome. 
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