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A B S T R A C T 
In aquaculture, disease prevention through elimination, eradication and 

cultural control are inefficient, costly and unstable solutions. Breeding 

programs for genetic improvement of disease resistance lead to a long-term 

sustainable disease control. Mass selection of survivors in contaminated ponds 

is a classic method for improving disease resistance. In this method, by 

collecting survivors from virus-infected pools and selecting after several 

generations, an increase in survival rate is created. Another method is to use a 

disease challenge test, which exposes different families to live virus and 

selects the best families. Modern genetic approaches for disease resistance 

include the use of microsatellite markers, Genome-wide association studies 

(GWAS), Genomic selection (GS) and CRISPR, which are reviewed in this 

article. Microsatellite markers are used for genotyping of breeding stock and 

monitor the genetic diversity of populations. GWAS to survey genotype-

phenotype association lead to the identification of genomic regions affecting 

disease resistance. GS is the most advanced method for use in aquaculture 

breeding programs. CRISPR/Cas9-mediated genome editing and transgenesis 

by antimicrobial peptide genes (AMGs) have been found to be effective on the 

innate immune system of fish. Development of lines resistant to specific 

diseases and crossing them to produce hybrids are available solutions, and 

producing disease-resistant transgenic fish is a prospect for improving disease 

resistance in aquatic animals. 
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 «مقاله پژوهشی»

 یماار یب به مقاومت و رشد صفات بهبود یبرا ینژاد اصلاح و یکیژنت یها یاستراتژ

 یپرور یآبز در

 
   2دهیپسند رضا ، 1دهیپسند دیمج

 

 چکیده
 ناکارآمد، هاییکار راهپرورشی  کنترل و کنی ریشه حذف، از طریق بیماری از پیشگیریپروری،  در آبزی
بیماری باعث کنترل  به های اصلاح نژادی برای بهبود ژنتیکی مقاومت برنامه .هستند ناپایدار و پرهزینه
 کلاسیک یها روش از آلوده های استخر در بازماندگان از ای توده شوند. انتخاب بیماری می مدت طولانی
 به آلوده استخرهای از ی بازماندگانآور جمعبا  روش، این درباشد.  می بیماری به مقاومت بهبود برای

  آزمایش از استفاده دیگر، روش. شود  ایجاد می بازماندگی میزان افزایش انتخاب، نسل چند از و پس ویروس
 یها خانواده زنده، ویروس با مختلف یها خانوادهقراردادن  معرض در با که است بیماری با سازی مواجهه

های ژنتیکی مدرن برای مقاومت به بیماری شامل استفاده از نشانگرهای  روش شوند. می برتر انتخاب

باشند   می (CRISPR) ( و کریسپرGS(، انتخاب ژنومی )GWASریزماهواره، مطالعات گسترده ارتباط ژنومی )

 تنوع بر و نظارت مولدین ژنوتیپ شوند. از نشانگرهای ریزماهواره برای تعیین که در این مقاله بررسی می
شود. مطالعات گسترده ارتباط ژنومی با بررسی ارتباط ژنوتیپ و فنوتیپ باعث   استفاده می ها ژنتیکی جمعیت

 برای روش ترین پیشرفته ژنومی د. انتخابشون بر مقاومت به بیماری می شناسایی مناطق ژنومی مؤثر
 با تراریختی کریسپر و واسطه با ژنوم باشد. ویرایش پروری می های اصلاح نژادی آبزی استفاده در برنامه

 در مقاوم های لاین توسعه .است مؤثر ماهی ذاتی ایمنی سیستم ( رویAMGs) میکروبی ضد پپتید های ژن
 ماهی های در دسترس و تولیدکار راهاز  هیبرید تولید برایها  آن کراسینگ و خاص یها بیماری برابر

 باشند.  دورنمای بهبود مقاومت به بیماری در آبزیان می عنوان به مقاوم به بیماری تراریخته
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 مقدمه
 رژیام  در دریاایی  پروتئین اصلی منبع عنوان به میگو و ماهی تولید
 و مقیااس  در بهباود  به هماین دلیال   آید می شمار به انسان غذایی
 ضاروری  توسعه حال در کشورهای در ویژه به ،پروری آبزی کارایی
گیری کاار  باه ها برای کمک به رفع این چالش  یکی از روش .است
 مهام،  تولیادی  صفات در بهبود طریق های اصلاح نژادی از برنامه
باشد. هدف آغاازین   می بیماری برابر در نرخ رشد یا مقاومت مانند

کارای زیستی اسات کاه از    یک برنامه اصلاح نژاد، تولید حیوانات
 و کیفیت بهتر محصول برخاوردار  تر بیشتر، بازماندگی  رشد سریع

تر برخوردار هستند، مقدار غاذای   . حیواناتی که از رشد سریعباشند  
هر کیلوگرم وزن بادن نیااز خواهناد داشات و در      ازای بهی تر کم

. در دهناد  مای نتیجه کارایی بهتری در مصرف منابع غذایی نشان 
پروری در آب شایرین، تولیاد ایان گاروه از      خصوص صنعت آبزی

شاود.   بزیان منجر به افزایش بهره وری از زمین و منابع آبی مای آ
ای اهاداف مشاخو و متماایزی    دار یک برنامه اصلاح نژاد ماؤثر 

باشاد.   است. هدف کلی، ایجاد ذخایر آبزیان با قابلیت تولید بالا می
از اهداف دیگر کاهش هزیناه تولیاد، افازایش کیفیات محصاول،      

افزایش مقاومت باه بیمااری   بهبود شرایط زندگی، کاهش تنش و 
 (.Olesen et al., 2000باشند )  می

کنناد.   ی را دنبال مای بلندمدتهای اصلاح نژادی اهداف  برنامه
تغییرات ژنتیکی و اصلاح نژادی ایجادشده در نسل کنونی ممکان  

شوند. در برنامه  های بعدتر نمایان است در نسل بعدی یا حتی نسل
در نروژ آغااز شاد،    1975اصلاح نژاد آزادماهی اطلس که در سال 

هاای حاصال از برناماه اصالاح      ی که از اسامولت دهندگان پرورش
اده کردند، الزاماً نتیجه مثبتای را در نسال اول پاس از    نژادی استف

انتخاب دریافت نکردناد، بلکاه در نسال دوم ایان نتیجاه مثبات       
مشهود بود. به این معنا که در واقع، پس از هشت ساال از شاروع   

باه ساود حاصال از اجارای برناماه       دهندگان پرورشاصلاح نژاد، 
 (. Gjedrem & Baranski, 2009اصلاح نژاد پی بردند )

هاا مشاکلات زیاادی مانناد افازایش       پروری، بیماری در آبزی
میر، کاهش کیفیت گوشت، کیفیت بد محصول و آلودگی از و مرگ

که آبزیاان   نمایند. ازآنجایی ها ایجاد می تیکبیو آنتیطریق مصرف 
هاا یاا    های موجود در دریاچه های با جریان شدید و یا قفس در آب

در مقاباال عواماال هااا  آن فاظاات ازشااوند، ح دریااا نگهااداری ماای
هاای   ی موجود در آب دشوار اسات. عالاوه بار خساارت    زا بیماری

مسااتقیم ناشاای از وقااوع بیماااری و نیااروی انسااانی لازم باارای  
و نیااز بااه دار  هااای زیاااد ماننااد ی تلفااات، اغلاای هزینااهآور جمااع

شود. بنابراین در ایان صانعت، بقاا از      تحمیل می دهندگان پرورش
هاای اصالاح ناژاد     ادی برخوردار است و اغلی در برنامهاولویت زی

پاذیری   د. بقا یک صفت با توارثدار  تمرکز شدیدی روی آن وجود
وهاا بارای   دار هاا و  باشد. اساتفاده از واکسان   ( می16/0کم )حدود 

گران بوده و  معمولاًهای آبزی  پیشگیری و کنترل بیماری در گونه
 در کنترل بیمااری،  مهم عامل هستند. بنابراین، مؤثر حدی تا فقط

 تولید برای اصلاح نژاد ژنتیکی بین افراد جمعیت و تنوع از استفاده
مهام   زای بیماری عوامل برابر در یافته بهبود مقاومت با ها استوک

 (.Gjerde et al., 2005باشد ) می
 انتخاب بیماری، به مقاومت بهبود برای کلاسیک یها روش از
 روش، ایان  درباشد.  می آلوده های استخر در بازماندگان از ای توده
 از و پاس  ویاروس  به آلوده استخرهای از ی بازماندگانآور جمعبا 
. شاده اسات   مشااهده  بازماندگی میزان افزایش انتخاب، نسل پنج

 کاه  اسات  بیماری با سازی مواجهه  آزمایش از استفاده دیگر، روش
 زناده،  ویاروس  باا  مختلاف  یهاا  خاانواده قاراردادن   معرض در با

شاوند. باا اساتفاده از     مای  انتخاب بعد نسل برای برتر یها خانواده
شده، در بسیاری موارد،  های چالشی کنترل های آزمون چنین آزمون

توجهی در مقاومت باه بیمااری دیاده شاده      واریانس ژنتیکی قابل
مثال، آزادماهیان اطلس مرحلاه پایش از اسامولت     عنوان بهاست. 
 Aeromonas salmonicidaمقاومات نسابت باه بااکتری     بریا 

میازان   طاورکلی  بهعامل بیماری کورک موردآزمایش قرار گرفتند. 
ی برای هر بیماری در یک آزمون چالشای نسابتاً زیااد    پذیر توارث
 مقاومت که است سال 20 از (. بیشGjøen et al., 1997است )

پاروری   آبازی  دهندگان پرورش برای هدف ویژگی یک بیماری به
 1993 سال از آلا قزل ماهی پرورش یها برنامه اولین و است بوده
 حاال،  ایان  باا  .اسات  شاده  متمرکاز ها  بیماری برابر در مقاومت بر

نیاز باه   دلیل بهبیماری  برابر در مقاومت برای انتخابی اصلاح نژاد
 برانگیاز  چالش ثبت دقیق رکوردهای مربوط به مقاومت به بیماری

پاروری   آبزی های گونه مقاومت بهبود برای هایی که تکنیک. است
 برناماه اصالاحی و   سااختار  باه  رود، مای  کار به ها بیماری برابر در

انباوه در   انتخااب  کااربرد روش  .ددار  بستگی مورداستفاده فناوری
 پیشارفت  تواناد  مای  باالا  انتخاب شدت علت بهاصلاح نژاد آبزیان 

 ،حاال  ایان  کند. باا  پذیر امکان مقاومت صفات برای سریع ژنتیکی
 عملای  پیشارفته  تجااری  ناژاد  اصالاح  یها طرح در انبوه انتخاب
 از اساتفاده  د. بناابراین دار  ناشی از همخونی افت خطر زیرا نیست،
 باه  مقاومات  برای آبزیان پرورش در ژنومی و مولکولی یها روش

در این مقاله  .(Houston et al., 2017) شود  می پیشنهاد بیماری
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های نوین ژنتیکی و اصلاح ناژادی بارای بهباود صافات      به روش
 شود.   پروری پرداخته می اقتصادی مهم در آبزی

 

 شناسی پژوهش روش
، PubMedبا جستجوی مقالات از پایگاه های اطلاعاتی مهم مانناد  

google scholar  وWeb of Science    مطالی مفیاد و مارتبط باا ،
و از  تار  بایش آوری شد. از مقالات جدیدتر باا ارجااع    عنوان مقاله جمع

هاایی از ماتن مقالاه، از نتاایج      مجلات معتبر استفاده شاد. در بخاش  
صاورت   پیشین خود نویسندگان استفاده شد. مطالای باه   های پژوهش

 روان، مختصر و مفید برای خوانندگان محترم نگاشته شد.   
 

 ریزماهواره بر مبتنی سیستم تعیین ژنوتیپ

 نیاز  2(SSRs) سااده  تاوالی  تکرارهاای  عناوان  باه  کاه  1ها ریزماهواره
 نوع دهنده نشان باز هستند و جفت 6 تا 1 از متشکل شوند، می شناخته

 باه  که هستند هم سر پشت مکرر ژنومی های توالی از فردی  منحصربه
 نشاان  را آللی چندشکلی از بالایی سطح و اند شده توزیع  ژنوم در وفور
 باارز  هم نشانگرهای عنوان بهو  مندلی شیوه به ها ریزماهواره .دهند می
 توارث و چندشکلی باید آل ایده مولکولی نشانگر یک .رسند می ارث به
 تماایز  هتروزیگاوت  و هموزیگاوت  باین  بتوان تا دهد نشان را بارز هم
ناد و  دار  وجاود ها  یوکاریوت وها  پروکاریوت ها در ریزماهواره .شد قائل

 هاا در  ند. ریزمااهواره دار  وجود نیز ها باکتری ژنوم ینتر کوچک حتی در
 یافات  ژنای  غیر یها توالی در وها  اینترون ژن، هکنند کد مناطق داخل
شاامل   کاه  ناد دار قرار 3کناری نواحی تکرار، واحد طرف هر در .اند شده

این نواحی کنااری از ایان نظار مهام     . باشند  می DNAتوالی ثابتی از 
 را نظرجایگااه ماورد   اختصاصای  هستند که اجازه طراحی پرایمرهاای 

 Liu etنمایناد )  فاراهم مای   PCRاز طریق ها  ریزماهواره تکثیر برای

al., 2004 1( )شکل  .) 
 

 
 دارند  ریزماهواره که نواحی کناری یکسانآلل  ساختار دو .1شکل 

(Liu et al., 2004) 

                                                                                     
1. Microsatellites 

2. Simple sequence repeats 

3. Flanking regions 

 هکنناد  کد غیر مناطق درها  SSR یوکاریوتی، یها ارگانیسم در
 گسترش (.Toth et al., 2000) است شده داده نشان حد از بیش
 منااطق  در تترانوکلئوتیادی  یاا  دی یهاا  ریزمااهواره  بالقوه اندازه
 دتوانا  مای  کدکنناده  منااطق  وها  اینترون ،4(UTRs) نشده ترجمه
 باا  جدید یها ژن تشکیل یا/و طبیعی پروتئین در اختلال به منجر

 در دی نوکلئوتیاادی . تکرارهااایشااود  چهااارچوب  تغییاار جهااش
 کاناالی  مااهی  گرباه  جملاه  از مااهی،  مختلاف  یها گونه یها ژن
((Ictalurus punctatus (Liu et al., 1999)، آزاد ماااهی 

 و( Salmo salar( )Grimholt et al., 2002اطلاس )  اقیاانوس 
اساات  شااده ( توصاایفniloticus Oreochromisنیاال ) تیلاپیاا 

(Mansour et al., 1998  .) 
 تا تک) تکرار واحد در نوکلئوتیدها تعداد اساس بر ریزماهواره

 ژنومی های ریزماهواره به توسعه منبع نظر از و( نوکلئوتیدی شش
EST ای، هسته یا

 اندامکی های ریزماهواره ژنیک، ریزماهواره یا 5
 بندی تقسیم( میتوکندری/کلروپلاست ژنوم از از شده مشتق)

 تمام در مساوی طور هستند و به ها فراوان شوند. ریزماهواره می
از معایی این نشانگرها، نیاز  شوند. می توزیع کروموزوم یها بخش

باشد یعنی توالی  می استفاده از قبل ژنتیکی داشتن به اطلاعات
DNA ها در  اهوارهبرای طراحی پرایمر نیاز است. استفاده از ریزم

جمعیت، تعیین سطح همخونی، آنالیزهای ساختار ژنتیکی 
های  برداری ژن، مطالعات فیلوژنتیکی، تشخیو بیماری نقشه

دارد. علاوه بر این، قابلیت  مهمیژنتیکی و مهندسی ژنتیک، نقش 
هتروزیگوسیتی بالا و حساسیت این نشانگرها، امکان ردیابی تغییرات 

 سازد که این امر ها را فراهم می نتیکی بین گونهآللی و تعیین فاصله ژ
شناسی  را به ابزاری کلیدی در تحقیقات ژنتیکی و زیستها  آن

 .(Kumar et al., 2009) تکاملی تبدیل کرده است
 

 آبزیان  در ریزماهواره نشانگرهای

ماهی کفاال   در ی ریزماهوارهها جایگاه، با بررسی پژوهشدر یک 
میاانگین  ، در حوضه جناوبی دریاای خازر   ( Liza aurata) طالیی

میاانگین  و  )لال آ 9تا  3)با دامنه  7/5های مختلف  اللی در جایگاه
و  739/0 ترتیای  باه  را شاده  هتروزیگوسیتی مورد انتظار و مشاهده

 ,.Norouzi & Behrouz et alآورده شاد )  دسات  باه  365/0

نار  نوع ژنتیکی مولدین پرورشی ماده و دیگر،  پژوهش(. در 2016
سساه تحقیقاات   ؤدر گلاه مولادین م   (Huso huso) مااهی  فیال 

                                                                                     
4. Untranslated regions 
5. Expressed sequence tag 
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کوس وچهار جفت ل با استفاده از دریای خزر ماهیان تاسی الملل بین
)میاانگین   6-37هاا در محادوده    . تعداد آللبررسی شدریزماهواره 

میاانگین  ) 0-87/0 در محدوده شده و هتروزیگوسیتی مشاهده (18
باا  . در یک مطالعه، ( 2020t aleFarasati ,.ند )قرار داشت (41/0

تناوع ژنتیکای مااهی    ، یا جایگاه ژنی ریزماهواره هفتاستفاده از 
قرار گرفت  موردمطالعهشیربت رودخانه کرخه با نمونه پرورشی آن 

و هتروزیگوسیتی باین دو منطقاه   آلل  دار بین تعداد و تفاوت معنی
 یکای تناوع ژنت . ( 2014et alKarami nasab ,.مشااهده نشاد )  

جفات نشاانگر    هشات با اساتفاده از   کمان رنگین یآلا قزل یماه
شاده در   ییشناساا  یهاا  الال  ،در مجموعریزماهواره بررسی شد و 

مشااهده   یتیگوسیهتروزو جفت باز  64– 280ن یمحدوده اندازه ب
محاسابه شادند    96/0تا  86/0ن یگانه ب هشت یها گاهیدر جا شده
(Nazari, 2014 &Gorjipoor ) باا بررسای   پاژوهش . در یک ،

در  (Fenneropenaeus merguiensis) میگوی ماوزی جمعیت 
پرایمار ریزمااهواره،    10چهار صیدگاه خلیج فارس باا اساتفاده از   

باارآورد شااد  05/0باایش از  هااا بااین جمعیااتژنتیکاای فاصااله 
(., 2024et alGhavampour )     باا اساتفاده از چهاار نشاانگر .

 Litopenaeusمیگاوی واناامی )   در ژنتیکای  ریزمااهواره، تناوع  

vannameiهاا   میانگین تعداد آلل هرمزگان بررسی شد و ( استان
میانگین مقادار هتروزیگاوتی مشااهده    و  7/75تا  7/5 در محدوده

 et Rezaeeدست آورده شد ) به 479/0تا  458/0 همحدوددر  شده

., 2014al)    با بررسی پنج نشانگر ریزمااهواره در میگاوی سافید .
(Metapenaeus affinis  سواحل خلیج فارس، میاانگین تعاداد ) 

محاسابه   27/0شاده   و هتروزیگوسیتی مشاهده 7شده  آلل مشاهده
 ژنتیکی اصلاح برنامه یک(.  et alShokoohmand.2011 ,شد )
 توساعه  بارای  مصار  در هنادی  سفید میگوی ژنتیکی بهبود برای

 .شاد  ایجااد پاروری   آبزی صنعت برای بیماری به مقاوم میگوهای
داد کاه باعاث    توساعه  را ای ریزمااهواره  نشاانگرهای  برناماه  این

 سفید میگوی سویه یک توسعه جهت در توجهی قابل یها پیشرفت
روش،  هادف از ایان   .اسات  داشاته  بیماری برابر در مقاوم هندی
 .باشاد  مای هاا   آن ژنتیکی تنوع بر و نظارت مولدین ژنوتیپ تعیین

 تناوع  مقایساه  باه منظاور   حاصال  ژنوتیاپ  های داده و نشانگرها
 واگرایای  تخماین  و میگاو  هاای  جمعیات  میان در مولدین ژنتیکی
 (Fst) تثبیات  شااخو  مثاال  عناوان  باه  هاا،  جمعیات  بین ژنتیکی

 (.  Megahed, 2020استفاده شدند )
 

 1(GWASمطالعه ارتباط گسترده ژنومی )

 تاک  یهاا  چندشاکلی  هاای  تراشاه  باه  دسترسای  دلیل به امروزه،
 ژناومی  ارتباط گسترده مطالعه بالا، چگالی با 2(SNP) نوکلئوتیدی

 صافات  بارای  مسبی های ژن شناسایی برای مفید تکنیک یک به
ارتبااط   مطالعاات  .اسات  شاده  تبادیل  دام و آبزیاان  در اقتصادی
 باا  مارتبط  خااص  ژناومی  نواحی شناسایی امکان ژنومی گسترده
 صفات جایگاه با مرتبط نشانگرهای کاربرد اقتصادی و مهم صفات
 طریاق  دام و آبزیاان از  اصالاحی  های برنامه در را 3(QTL) کمی

 رویکارد  است. این کرده فراهم 4(MAS) نشانگر کمک بهانتخاب 
 بین ارتباط شناسایی برای 5(LD) جمعیت پیوستگی تعادل عدم از

 مربوطاه  صافات  برای فنوتیپی تنوع و خاص ژنتیکی های واریانت
 تاوان  می را متراکم SNP های پانل این، بر علاوه .کند می استفاده
 کاه  داد قارار  مورداساتفاده  ژناومی  انتخاب های طرح اجرای برای
 دست بهبرای هر فرد را با صحت بالا  اصلاحی های ارزش تواند می

 یاک  بارای  ژنتیکای  واریاانس  که فرض این آورد. این رویکرد، با
 اثارات  باا  جایگاه ژنای  هزاران افزایشی اثرات توسط خاص صفت
اناد،   شده توزیع ژنوم سراسر در یکنواخت طور که به کوچک بسیار
 .(Pasandideh et al., 2020شود ) می داده توضیح
 جفات  25 طول به DNA قطعات اتصال با DNA تراشه یک

 ایان  شاود.   ایجااد مای   ای شیشاه  صافحه  یک به گونه یک از باز
 یها پروب. هستند تحلیل و تجزیه برای SNP انواع شامل قطعات
 هیبریاد  صافحه  روی DNA قطعات با فلورسانس با دارشده نشان
 نهایت، در. گیرد قرار می وشو شستمورد  DNA تراشه وشوند  می

 ماو   طاول  باا  ناور  معارض  در فلورسانس القای برای کاوشگرها
 ساانتی روش هااای از محاادودیت .گیرنااد ماای قاارار مشااخو

 حساسایت  ریزماهواره نشانگرهای از استفاده با QTL برداری نقشه
د بار آن  توانا  مای  GWAS که باشد زیاد می اطمینان فاصله و کم
 باا  GWAS تحلیال  و تجزیه .(Yanez et al., 2022کند ) غلبه

افزارهاای ژناومی    نارم  توساط  مختلف آماری یها مدل از استفاده
 SNP نشاانگرهای  منهاتن،  نمودار. شود  می انجام PLINK مانند

 افازار  نارم  از اساتفاده  باا  و دهاد  مای  نشان را GWAS از حاصل
Haploview (. 2شود )شکل   ترسیم می 

 
 

 

                                                                                     
1. Genome-wide association studies 

2. Single-nucleotide polymorphism 

3. Quantitative trait loci 

4. Marker-assisted selection 

5. Linkage disequilibrium 
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 . Cynoglossus semilaevisدر  Vibrio harveyiنتایج مطالعه ارتباط گسترده ژنومی برای مقاومت به عفونت  .2شکل 

 (.Zhou et al., 2019دهد ) را نشان می Q-Qب( پلات  ؛دهد شده بونفرونی را نشان می دار تصحیح الف( گراف منهتن، خط قرمز آستانه معنی

 

 GWASمراحل انجام 

شامل چند مرحله کلیدی است که از اساتخرا    GWAS مطالعات
 شاود. در ایان مرحلاه، خلاوص     آغاز مای  DNA و ارزیابی کیفیت

DNA های اسپکتروفتومتری )مانند نانودراپ( و  با استفاده از روش
 ژل الکتروفورز بررسی شده و باا دساتگاه پیکاوگرین نیاز کمیات     

DNA ( تنظایم    50تعیین و به غلظت مناسی )ناانوگرم/میکرولیتر
اساتفاده   SNP هاای  شود. سپس برای تعیین ژنوتیپ از تراشاه  می
تاراکم   هاای متفااوتی دارناد.    شود که بسته باه گوناه، تاراکم    می
 مقاالات  در کاه  صادف  و مااهی  یها گونه برای SNP یها آرایه

، 50هاای   است متنوع هستند. برای ماهی سالمون آرایاه  شده گزارش
 250هزار نوکلئوتیدی، برای ماهی کپور آرایه  930و  220، 200، 132

هازار   57ی آرایاه  کماان  رنگینی آلا لقزهزار نوکلئوتیدی، برای ماهی 
هازار نوکلئوتیادی و بارای     9نوکلئوتیدی، برای میگاو واناامی آرایاه    

هاازار نوکلئوتیاادی  190و  41، 23هااای  صاادف اقیااانوس آرام آرایااه
(. روی هار آرایاه یکساری    Yanez et al., 2022گسترش یافته اند )

دارد. هر بید برای تعیاین ژنوتیاپ    وجود 1های آبی رنگ به نام بید چاله
 شود. فرد استفاده می  بهمنحصر SNPیک 

، بسط ژنوم  DNAسازی شامل واسرشت تعیین ژنوتیپمراحل 
جفت باازی   300به قطعات حدود  DNA و برش  phy29با آنزیم

است. سپس این قطعات وارد واکنش هیبریداسیون شده و در ادامه 
آمیازی انجاام    کلئوتیادی و رناگ  نو ، بسط تاک وشو شستمراحل 

های حاصل از واکانش، ناوع نوکلئوتیاد و وضاعیت      گیرد. رنگ می
دهناد.   هاا را نشاان مای   SNP باودن  هموزیگوت یاا هتروزیگاوت  

 در موجاود  SNP کاه  است نیا دهنده نشان قرمز رنگ که طوری به
  Cگاوت یدهناده هموز  نشان سبز رنگ ، Tای A گوتیهموز نمونه،

                                                                                     
1  . Bead 

 باشاند.  می ها SNP  نیا بودن گوتیهتروز انگریب رنگ زرد و G ای
،  Illumina iscan readerدر نهایاات، بااا اسااتفاده از دسااتگاه

هاا  SNP دقیاق  فیزیکای های ناوری تحلیال و موقعیات     سیگنال
مراحل تعیین ژنوتیاپ   .(Pasandideh, 2018) شود مشخو می

نشاان   (3)طور خلاصه در شاکل   به SNPهای  با استفاده از تراشه
 ده شده است. دا

 

 
 SNPمراحل مختلف تعیین ژنوتیپ با استفاده از تراشه  .3شکل 

(Pasandideh, 2018.) 

 

 در آبزیان GWASمطالعات 

ژن کاندیادا   79و  SNPنشاانگر   GWAS،  33پاژوهش  در یک 
 باا  SNP یک .در ماهی شناسایی شد بیماری به مقاومت مرتبط با

 ژن بالادسات  در 17کروماوزوم  دار روی  ارتبااط معنای   ینتر بیش
fblx19 قرار ( داشتZhou et al., 2019).  در یک مطالعه ارتباط

دار  معنای  یهاا  K 70 ،SNP گسترده ژنومی با اساتفاده از تراشاه  
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 باارای مهاام یهااا ژن نزدیکاای در 24 ،21 یهااا کرومااوزوم روی
 Paralichthys olivaceusدر ماااهی  بیماااری بااه مقاوماات
در یاک مطالعاه    .(Liyanage et al., 2022شادند )  شناساایی 

نشانگر با صفت تحمال باه    54224پویش گسترده ژنومی، ارتباط 
 SNP زرد بزرگ بررسی شد و چهار croakerهیپوکسی در ماهی 

 هیپوکسای  باا  مساتقیماً  که ،egln2 ژن جمله از کاندیدا، ژن ده و
 مهام،  تنظیمای  مسایرهای  در دخیل های ژن سایر و است مرتبط
انرژی شناساایی   متابولیسم و یون تنظیم اکسیداتیو، استرس مانند

روی مااهی   GWAS(. باا انجاام   Ding et al., 2022شادند ) 
Coilia nasus 14، تعااداد SNP  و دو ژن کاندیااداbmp8a  و

uqcrfs1      ( مرتبط باا صافات رشاد شناساایی شادندYu et al., 

جایگاه  90دار  معنیدر یک مطالعه گسترده ژنومی، ارتباط (. 2024
های مختلف با انواع مختلف صافات رشاد در    ژنی روی کروموزوم

(. باا انجاام یاک    Luo et al., 2023ماهی کپاور گازارش شاد )   
 45( تعداد Pinctada fucataمطالعه ژنومی روی صدف مروارید )

مارتبط باا رشاد     3-کلاژن آلفاژن کاندیدا از جمله  165نشانگر و 
(. در یاک مطالعاه ژناومی،    Zhao et al., 2023شناسایی شدند )

آمونیاکی در میگو وانامی  نیتروژن نشانگر با تحمل 36048ارتباط 
ژن کاندیادا شناساایی    هفات نشاانگر و   ششبررسی شد و تعداد 

(. در چندین مطالعاه گساترده ژناومی    Fu & Liu, 2022گردید )
ثر مناطق ژنومی ماؤ  k50روی گوسفند بلوچی با استفاده از تراشه 

 روی جدیااد SNP باار صاافات مختلااف شناسااایی شاادند. دو   
 و زایای  باره  اولاین  در سن با ترتیی به که 15 و 10 های کروموزوم

 و FAM155A یهاا  نزدیکای ژن  در بودند مرتبط زایی بره فاصله
SYT13   ( شناساایی شادندPasandideh et al., 2020  پانج .)

SNP هاااای  در نزدیکااای ژنMTPN، HYDIN، LRGUK و 
ZFP90   مااهگی شناساایی شادند     هشات مرتبط با صافت وزن

(Pasandideh et al., 2020 .) روی بار  نشاانگر  21 چناین  هام 
گازارش   افازایش وزن روزاناه   صفات برای مختلف یها کروموزوم
 (. Pasandideh et al., 2018شدند )
 

  1(GSانتخاب ژنومی )

مهاام   گونااه 20تاااکنون انتخاااب ژنااومی در آبزیااان باارای حاادود  
 افاراد  از مجموعاه  انتخاب ژنومی دو در .قرار گرفته است مورداستفاده
 گیرناد.  قارار مای   مورداساتفاده تأییاد   مرجع و جمعیات  یعنی جمعیت

                                                                                     
1. Genomic selection 

 های فناوتیپی و ژناوتیپی اسات. جمعیات     ای رکورددار  2مرجع جمعیت
 فناوتیپی  رکوردهاای  فاقاد  ژنوتیپی باوده و  اطلاعات ایدار فقط 3تایید
برای ایجاد جمعیات مرجاع،    (.Meuwissen et al., 2001)باشد  می
 صافت  چندین حیوانات برای یک مجموعه از فنوتیپی های رکورد ابتدا
 رکوردهاای  مرتبط نمودن سپس به منظور شوند و می یآور جمعمهم 

تعیاین ژنوتیاپ    SNPیک تراشه  توسط اطلاعات ژنوتیپی، با فنوتیپی
 باا  اصالاحی  هاای  ارزش مرجاع  تدر جمعی دیگر، عبارت به. گردند می

 هاای  ارزش باین  ارتبااط  هادف شناساایی   و دارناد  وجود  بالا صحت
 در موجاود  SNP هار  اثر دوم، مرحله در. باشد می ها SNP و اصلاحی
 صافت  بارای  4بینی ژنومی پیش معادله یک تعیین برای مرجع جمعیت
 هاای  ارزش تعیاین  بارای  از این معادله سپس،. گردد می برآورد خاص

 در انتخااب  برای کاندیداهای 5(GEBVs) ژنومی برآوردشده اصلاحی
 اسااس  بار  انتخااب  حیوانات کاندیدای. شود می استفادهتأیید  جمعیت

GEBV ناد  دار را رتباه  باالاترین  کاه  افارادی  و شاوند  می بندی رتبه
 هاای  نسال  در ماوردنظر  صافت  ژنتیکی بهبود برای مولدین عنوان به

 ماؤثر  عوامل (.Pasandideh et al., 2022گردند ) می انتخاب بعدی
تاراکم  ، مرجع تیاندازه جمعآبزیان شامل  در ژنومی انتخاب بر صحت
ارتباااط ی، ژنااوم یاصاالاح یهااا ارزش یناایب شیروش پاا، نشااانگر

تعاداد و  ی، ریا طرح جفتگ، دییمرجع و تا یها تیجمع نیب یشاوندیخو
ماؤثر   یهاا  تعداد ژن، ها طول کروموزوم، تعداد نسلو  ها اندازه خانواده
 باه  هساتند کاه منجار    اندازه ژناوم و  صفات یریپذ وراثت، بر صفات
 هااا، گونااه در ژناومی  انتخاااب کااارایی در تاوجهی  قاباال هااای تفااوت 
 (.Song et al. 2022شوند ) می مختلف صفات و ها جمعیت

صحت انتخااب،   یشافزا یقاز طر یاندر آبز یانتخاب ژنوم
کنترل بهتر اثرات  ی،همخون یزانکاهش فاصله نسل، کاهش م

به  تر کم یتبا حساس یواناتو انتخاب ح یطو مح یکمتقابل ژنت
. گاردد  یما  یکای ژنت یشارفت پ یشموجی افزا یطیمح ییراتتغ

 یاری گ کاه انادازه   یانتخاب صافات  یبرا ویژه به یانتخاب ژنوم
 ،مثاال  یبارا  ،دارناد  یینیپاا  یپاذیر  وراثت یادشوار است ها  آن

 یفیتو ک یدمثلیمصرف خوراک، صفات تول یماری،مقاومت به ب
با در نظر گرفتن واریانس  انتخاب ژنومی گوشت مناسی است.

موجای افازایش صاحت پایش بینای و       خانواده درون ژنتیکی
ی پاایین  پاذیر  وراثات باا   صافات  ویژه به صفات بنابراین بهبود

 (.Zenger et al., 2019گردد ) می

                                                                                     
2. Reference or training population 

3. Validation population 

4. Genomic prediction equation 

5. Genomic estimated breeding values (GEBVs) 
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 انتخاب ژنومی در آبزیان

سالمونید  یها ماهی برای ژنومی انتخاب مطالعات تعداد ینتر بیش
ی غیرساالمونید  هاا  ماهی آن از پس و است شده گزارش (آلا قزل)

 اغلای  ژنومی انتخاب دقت .صدف یها گونه و (آلا قزل ماهی )غیر
 .اسات  شاده  گازارش  بیمااری  باه  مقاومات  و رشاد  صفات برای

 یها گونه در ژنومی انتخاب مزایای ارزیابی مورد در کمی مطالعات
 اطلااس اقیاانوس  آلا قاازل مااهی  دارد. باارای وجاود پااروری  آبازی 

 سال دو از پس ژنتیکی پیشرفت نرخ در تجمعی اثر یک تاسمانی،
 رنگ آمیبی آبشش، بیماری به مقاومت بهبود برای ژنومی انتخاب
 .(Verbyla et al., 2022شاد )  مشاهده رشد صفات و بلوغ فیله،
 دقات  ژناومی،  انتخااب  از اساتفاده  باا  که داد نشان پژوهشیک 

GEBVs ساارد  آب باکتریااایی بااه بیماااری  مقاوماات باارای
(BCWD)1 از تاار باایش درصااد 50 کمااان رنگااین یآلا قاازل در 

 (. افزایشVallejo et al., 2017بود ) شجره بر مبتنی های روش
 بارای  درصاد  13 تاا  هشات  باین  ژناومی  انتخاب دقت در نسبی

 European sea bassدر  ویروسی عصبی نکروز برابر در مقاومت
D. labrax)) ویاروس  بیمااری  باه  مقاومات  شد و برای مشاهده 

 درصاد  18 تاا درصاد   8 از مقاادیر  ،C. carpio در 2کوی هرپس
 آمیاز  موفقیات  انتخاب .(Palaiokostas et al., 2019بود ) متغیر

 بارای ( Larimichthys crocea) بازرگ  زرد کروکار  در ژناومی 
 کاه  انگلای  ماژک  یک ،Cryptocaryon irritans برابر در مقاومت
 کناد،  مای  واردپروری  آبزی صنعت به را زیادی اقتصادی های خسارت
 طاور  باه  ژناومی  انتخااب  از نسل یک از پس بقا شد و میزان گزارش
 نیال،  تیلاپیاا  در .(Zhao et al., 2021یافات )  بهباود  یتاوجه  قابال 
 و 3آگالاکتیاه  اساترپتوکوک  برابار  در مقاومات  بارای  ژناومی  انتخاب

 بینای  پایش  تواناایی  برابر دو از بیش به منجر ،4اورینتالیس فرانسیسلا
   .(Lu et al., 2020شد ) نامه شجره بر مبتنی های روش به نسبت
 

 CRISPR/Cas9ژنوم با واسطه   ویرایش

 از گروهای شاود(    می نامیده نیز ژن ویرایش که) ژنوم ویرایش
 یاک  DNA تغییار  تواناایی  دانشامندان  به که استها  فناوری
 ژنتیکی مواد تا دهند می اجازه ها فناوری این .دهد می را موجود

 شاود.   داده تغییار  یاا  حذف اضافه، ژنوم از خاصی های مکان در
 از یکای . اسات  شاده  ایجاد ژنوم ویرایش برای رویکرد چندین

                                                                                     
1. Bacterial cold-water disease 

2. Koi herpes 

3. Streptococcus agalactiae 

4. Francisella orientalis 

 مخفف که شود می نامیده CRISPR-Cas9ها  آن ترین معروف
 و مانظم  فاصاله  باا  ای خوشاه  پالینادرومیک  کوتااه  تکرارهای
5 باا  مارتبط  9 پروتئین

CRISPR  سیساتم  .اسات CRISPR-

Cas9 زیرا است کرده ایجاد علمی جامعه در را زیادی هیجان 
 یهاا  روش ساایر  از کارآمادتر  و تار  دقیاق  تار،  ارزان تار،  سریع

 .(Roy et al., 2022است ) ژنوم ویرایش
CRISPR-Cas9 طبیعای  ژناوم  ویارایش  سیساتم  یک از 

 ایمنای  دفااع  عناوان  باه  آن ازها  باکتری که است شده اقتباس
 آلاوده هاا   ویاروس  باا ها  باکتری که هنگامی کنند. می استفاده

 و گیرناد  مای  راها  ویروس DNA از کوچکی قطعات ،شوند می
 تاا کنناد   مای  وارد خاود  DNA در خاصای  الگاوی  باا  راها  آن

 هاای  آرایه کنند.  ایجاد CRISPR یها آرایه نام به ییها بخش
CRISPR هاا  ویاروس  که دهد می را امکان این ها باکتری به 

 اگار  .بساپارند  خااطر  باه  را( هام  باه  نزدیاک  هاای  ویروس یا)
 از را RNA هاای  بخش ها باکتری ،کنند حمله دوباره ها ویروس
 از خاصای  منااطق  کاه  کنناد  مای  تولیاد  CRISPR های آرایه

DNA شاوند  مای  متصل آن به و کرده شناسایی را ها ویروس. 
 کردن جدا برای مشابه آنزیم یک یا Cas9 ازها  باکتری سپس

DNA  اناادازد ماای کاار  از را ویااروس کااهکنناد   ماای اساتفاده. 
 DNA ویرایش برای را ایمنی دفاعی سیستم این گران پژوهش
 تاوالی  یاک  باا  را RNA از کوچکی قطعهها  آن .دادند تطبیق

"راهنما"
 در خاص هدف توالی یک به که کردند ایجاد کوتاه 6

DNA یهاا  بخاش  مثال شاود )   مای  متصل سلول RNA  کاه 
 RNA ایان  کنناد(.  مای  تولیاد  CRISPR آرایاه  ازهاا   باکتری
 RNA کاه  هنگامیشود.   می متصل نیز Cas9 آنزیم به راهنما
 را مااوردنظر DNA تااوالی ،شااود ماای وارد ساالول بااه راهنمااا

 محاال ای را در.ان.دی Cas9 آناازیم و دهااد ماای تشااخیو
 تار  بیش که است آنزیمی Cas9 اگرچه .دهد می برش موردنظر
 نیاز ( Cpf1 مثاال  عنوان به) دیگر یها آنزیم ،شود  می استفاده

 محققان شد، بریده DNA که هنگامی شوند. استفاده  توانند می
 حاذف  یاا  افازودن  بارای  سلول خود DNA ترمیم ابزارهای از

 بااا DNA در تغییراتاای ایجاااد یااا ژنتیکاای مااواد از قطعاااتی
 خااص،  DNA تاوالی  یاک  باا  موجاود  بخاش  یک جایگزینی
 (.Richardson et al., 2023)( 4کنند )شکل  می استفاده
 

 
 

 

 
 

 

                                                                                     
5. Clustered Regularly Interspaced Short Palindromic Repeats 

(CRISPR) 

6. Guide RNA 
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 (Richardson et al., 2023) و ویرایش CRISPRساختار  .4شکل 

 

 ر آبزیاندCRISPR-Cas ت تحقیقا

 پاروری از  آبازی  ای در گساترده  دارای کاربردهاای  کریسپر فناوری
و توساعه علاالات،    رشاد  عملکرد ارتقای برای ژن ویرایش جمله

 ارزش های ایمنای و افازایش   پاسخ بهبود صفات تولیدمثلی، بهبود
ژناوم باا    ویارایش  شاد. تکنیاک  با می فیله بهبود کیفیت و غذایی
 باا هادف   علاالات  توساعه  و رشاد  نارخ  افازایش  بارای  کریسپر

ماااهی  چناادین ( درMSTN) ژن مایوسااتاتین سااازی غیرفعااال
 پروتئین است. مایوستاتین یک شده گزارش آمیز موفقیت صورت به
باشاد کاه از    می( β-TGF) بتا-های عامل رشد پروتئین خانواده از

 ساازی  کند. تکنیک کریسپر باا غیرفعاال   رشد علاله جلوگیری می
 معماولی  کپور پرورشی مانند ماهیان از بسیاری مایوستاتین در ژن
نیل  تیلاپیای روغنی و کفشک شانک، کانالی، ماهی ماهی گربه و

(. Roy et al., 2022باعاث افازایش رشاد علااله شاده اسات )      
 را اشاتها  کاه  لپتاین  گیرناده  ژن بارای  کریسپر سیستم چنین هم

پافر و افازایش رشاد    ماهی در افزایش اشتها باعث کند، کنترل می
 Kishimoto et al., 2018).شده است )

کنناده   عناوان تنظایم   به 1(IGFژن فاکتور رشد شبه انسولین )
 IGF دهناده  اتصاال  باشد اما پاروتئین  مثبت در رشد علالات می

 یعنی
2
IGFBP   که باهIGF   یاک  عناوان  باه  شاوند  متصال مای 

رو،  ایان  از. کند می کنترل را بدن علالات منفی، رشد دهکنن تنظیم
ی آلا قازل  در IGFBP-2b ژن در اخاتلال  برای تکنیک کریسپر

 بادن  علاالانی  توده توسعه و رشد افزایش نرخ جهت کمان رنگین
 (. سیسااتمCleveland et al., 2018اسااتفاده شااده اساات ) 

CRISPR-Cas9 تیلاپیاا  ژناوم  در انتخاابی  هایی جهش ایجاد با 
 Li) شاود   نماید و باعث افزایش نرخ رشد  القا را نرسازی توانست

et al., 2021  هاا   (. از سیستم کریسپر برای تغییر جنسایت مااهی
 مااهی  در gsdf ژن در مثاال، جهاش   عنوان بهاستفاده شده است. 

YY (Chen et al., 2018 )( و Jiang et al., 2016) xyتیلاپیا 
ایان  شاود.    می های فعال تخمدان با ماده به کامل تبدیل به منجر

                                                                                     
1. Insulin-like growth factor 1 

2. Insulin-like growth factor-binding protein 

حساسایت یاا مقاومات باه      هبا  مرباوط  یها با اصلاح ژن فناوری
تواناد سابی    ویروسی، باکتریایی یا انگلای مای   زای عوامل بیماری

 مثاال، از  عناوان  به. شود   ی عفونی در میزبانها به بیماری مقاومت
مانناد   پاروری  آبازی  مطلاوب  صفات معرفی تکنیک کریسپر برای

 تحمال باه   افازایش  و رشاد  نارخ  بهبود بیماری، برابر در مقاومت
 Liu etاستفاده کردناد )  مهم تجاری پرورشی ماهیان در استرس

al., 2019 .)شناسااایی تکنیااک کریسااپر از طریااق  چنااین هاام
 شادن  هاا و جفات   پااتوژن  فرد به های اسید نوکلئیک منحصر توالی
عناوان   هدف به اسیدنوکلئیک کریسپر با توالی با مرتبط های آنزیم

 مهاام هااای بیماااری زمینااه تشااخیو در ارزشاامند یااک اباازار
تایلنادی از   رود. اولاین باار محققاان    شامار مای   پروری باه  درآبزی

 3(WSSVویروس ساندروم لکاه سافید )    تشخیو کریسپر برای
 (. Chaijarasphong et al., 2019استفاده کردند )
 تولیاد  باازده  منفای بار  بین علاالانی تااثیرات    های استخوان

 در احتماالی  جراحات  و غاذایی  ارزش اساتخوان،  های بادون  فیله
 شاوند. از  مای  کنناده  مصارف  دهاان  یا گلو در گرفتن صورت قرار

گورخری و  ماهیان در runx2b در ژن تغییر تکنیک کریسپر برای
باین   هاای  فاقاد اساتخوان   جدیاد  ساویه ای  دریایی و تولید سیم

 Nie et) استفاده شده اسات  شکل ظاهری تغییر بدون علالانی،

al., 2021 ژن در تغییار  (. ایجااد bmp6   پاروتئین مورفوژنتیاک( 
کریساپر   فناوری حوض با ماهی و گورخری ماهی در (6 استخوان

 بین علاالانی بادون   های استخوان از عاری های جمعیت به منجر
 Wu etاسکلتی شد ) تغییرات و رشد بر نامطلوب اثرات هیچ گونه

al., 2023  واساطه  باا  ویارایش ژناوم   کاه  (. گزارش شاده اسات 
CRISPR/Cas9 ضدمیکروبی پپتید های ژن ادغام با و تراریختی 

 سیساتم  تعادیل  بارای  توجهی قابل نوید 4(AMGs) شده مهندسی
د دار  هاا  بیمااری  برابار  در مقاومات  افازایش  و مااهی  ذاتی ایمنی

(Wang et al., 2024).  برابار  در کریساپر  ایمونولوژیاک  کااربرد 

                                                                                     
3. White spot syndrome 

4. Antimicrobial peptide genes 
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 لکه سندرم ویروس و کانالی ماهی گربه در باکتریایی یها بیماری
 .(Ferdous et al., 2022شده است )تأیید  میگو در سفید
 

 گیری و پیشنهادها نتیجه
 ویاژه  باه  پاروری،  آبازی  در نژادی اصلاح و ژنتیکی های برنامه
 مؤثرترین از یکی بیماری، به مقاومت و رشد صفات بهبود برای
. هساتند  تولیاد  در پایاداری  و وری بهره افزایش برای هاکار راه

 باه  وابساتگی  کااهش  موجای  تنهاا  نه ها روش این از استفاده
 بقا برای را آبزیان توانایی بلکه شود، می شیمیایی مواد و داروها

 ایان  از اساتفاده  چناین  هام . دهد می افزایش زا تنش شرایط در
 بازماندگی، و تغذیه کارایی بهبود تولید، افزایش باعث ها برنامه
 زمین و آب کاری، نیروی غذا، جمله از منابع از بهتر وری بهره

 آوری هم دلیل به. شد خواهد تولید های هزینه کاهش درنتیجه و
 ها ارگانیسم این آبزی، های گونه در فراوان ژنتیکی تنوع و بالا

 باه  نسابت  ژنتیکای  بارداری  بهاره  برای بالایی بسیار پتانسیل
 صفات ژنتیکی و فنوتیپی بالای تنوع. دارند زی خشکی حیوانات

هاا   آن بارای  را بالاتر شدت با انتخاب امکان آبزی جانوران در
 آبزی های گونه برای ژنتیکی پیشرفت بنابراین. نماید می فراهم
 هاای  روش از اساتفاده  و اسات  زی خشکی های گونه از تر بیش

 آبزیان در اقتصادی صفات بهبود برای نژادی اصلاح و ژنتیکی
 . شود می پیشنهاد

 باا  سازی مواجهه و ای توده انتخاب که دهد می نشان ها بررسی
 تاوجهی  قابال  صاورت  باه  تواناد  مای  ای مزرعاه  شرایط در بیماری
 نیازمند ها روش این ،حال این با. دهد افزایش را بیماری به مقاومت
 و شده کنترل اجرای جهت مناسی های زیرساخت و دقیق مدیریت
 از گیااری بهااره کلاساایک، هااای روش کنااار در. هسااتند علماای
 ارتبااط  مطالعاات  ریزماهواره، نشانگرهای مانند نوین های فناوری
 پیشارفت  امکان کریسپر، با ژنوم ویرایش و ژنومی انتخاب ژنومی،
 .  دهد می قرار دهندگان پرورش اختیار در را تر دقیق و تر سریع
 نشااانگرهای مختلااف، ژنتیکاای هااای روش مقایسااه در

 تناوع  مادیریت  بارای  مناسای  و هزیناه  ابزاری کم ریزماهواره
 درهااا  آن دقاات امااا هسااتند، خویشاااوندی تعیااین و ژنتیکاای
 مطالعات. است محدود پیچیده صفات بر مؤثر های ژن شناسایی
 و هاا  ژنوتیاپ  باین  همبستگی بررسی با ژنومی ارتباط گسترده
 ژناومی  منااطق  یا کاندیدا های ژن شناسایی امکان ها، فنوتیپ
 فاراهم  را بیمااری  به مقاومت مانند اقتصادی صفات با مرتبط
 در دقاات و نمونااه اناادازه بااه آن موفقیاات اگرچااه کننااد، ماای

 ابازاری  عناوان  باه  ژناومی  انتخاب. است وابسته رکوردبرداری

 تواناد  مای  موجاود،  ژنومی اطلاعات کل از استفاده با قدرتمند،
 روند تسریع باعث و کرده بینی پیش را حیوانات اصلاحی ارزش
 مانناد  هایی زیرساخت نیازمند آن اجرای ولی شود؛ نژاد اصلاح
 و دقیاق  فناوتیپی  رکوردهاای  ژناوتیپی،  اطلاعاات  هاای  بانک
 باا  ژناوم  ویارایش  فنااوری . اسات  پیشارفته  آماری سازی مدل

 تغییار  ایجااد  امکاان  باا  و گذاشته فراتر گامی کریسپر سیستم
 تولیاد  بارای  ناوین  انادازی  چشام  خااص،  های ژن در مستقیم
 باا . اسات  سااخته  فاراهم  باالا  عملکارد  باا  و مقاوم های لاین
 هاایی  چاالش  باا  تجااری،  ساطح  در آن عملی اجرای ،حال این

 و مشاخو  قاوانین  نباود  زیستی، اخلاق های نگرانی همچون
 .باشد می رو روبه کنندگان مصرف احتمالی مقاومت
 ای، مزرعه واقعی شرایط در ها فناوری این کاربرد حال، عین در

 نیروی کمبود چون موانعی با توسعه، حال در کشورهای در ویژه به
 در ضاعف  حمایتی و های سیاست نبود بالا، های هزینه متخصو،
 دیگار،  ساوی  از. اسات  مواجاه  اجرایی و پژوهشی های زیرساخت
 افازایش  بیمااری،  درمان های هزینه کاهش چون ای بالقوه مزایای
 باه  را هاا  روش این تلفات، کاهش و تغذیه کارایی بهبود رشد، نرخ

 .کند می تبدیل پروری آبزی صنعت آینده در راهبردی ابزارهایی
 :از عبارتند پژوهش این کاربردی پیشنهادهای

  بومی های گونه برای ژنتیکی اطلاعات های بانک ایجاد -1
 و ژنوتیااپ تعیااین هااای فناااوری سااازی بااومی و توسااعه -2

  اتوماتیک و دقیق رکوردبرداری
 مهام  هاای  گوناه  بارای  ژناومی  انتخاب های پروژه اجرای -3

 تیلاپیا و میگو کپور، آلا، قزل مانند پرورشی
 اصاالاح هااای روش از اسااتفاده بلندماادت اثاارات بررساای -4
 فروش بازار و اکوسیستم کننده، مصرف سلامت بر ژنتیکی
 استفاده برای شفاف قانونی و اخلاقی های چارچوب تدوین -5

 پروری آبزی در کریسپر مانند ژنی ویرایش های فناوری از
 تولیادی  واحادهای  بارای  مالی تسهیلات و دولتی حمایت -6

 آماوزش  و ژنتیکای  اصالاح  هاای  تکنولوژی به دسترسی منظور به
 .متخصو انسانی نیروی
 پروتئینای  مناابع  باه  جهانی نیاز افزایش به توجه با نهایت، در
 ناژادی  اصالاح  نوین های فناوری در گذاری سرمایه پایدار، و سالم
 و اقتصااادی راهباارد یااک بلکااه علماای، ضاارورت یااک تنهااا نااه

 .شود می محسوب پروری آبزی صنعت در محیطی زیست
 

 تعارض منافع
 گونه تعارض منافع توسط نویسندگان وجود ندارد.  هیچ
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