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 چکیده

 مقدماتی ساختار ژنتیکی فارس، بررسیچرخه صیادی خلیج ( درMetapenaeus affinisسرتیز ) با توجه به اهمیت میگوی

 و بوشهر از سه منطقه بندرعباس، میگو قطعه 81 تعداد. انجام شد 16S rRNA میتوکندریایی ژن یابیتوالی این گونه با جمعیت

انجام  16S rRNA ژن تکثیر جهت PCR سازی واکنشکلروفرم، بهینه-فنل روش با DNA و پس از استخراج آوریخوزستان جمع

 و بوشهر مناطق مقدار فاصله ژنتیکی بین ترینکم و( 057/7) خوزستان و جمعیت بندرعباس بین فاصله ژنتیکی، مقدار ترینشد. بیش

 و بوشهر منطقه دو با بندرعباس منطقه سرتیز میگوی تفاوت جمعیت 75/7 احتمال سطح آمد. در دستبه( -875/7) خوزستان

 داخل در جمعیت تفاوت نبود که توسط آزمون دارمعنی یکدیگر با خوزستان و بود ولی این تفاوت جمعیتی بین بوشهر دارمعنی خوزستان

  ترتیببه مناطق بین توالی 81 برای Fu's FS شاخص و تاجیما طرفیبی هایآزمون گرفت. میانگین قرار تأیید نیز مورد هاجمعیت

 جدایی شده رسم هایدرخت(. p>75/7) نبودند دارمعنی آماری لحاظ از شاخص کدام از دوهیچ که شد محاسبه 818/8 و -128/7

تر و آنالیز سایر های تکمیلی با تعداد نمونه بیشدادند که این فرضیه نیازمند آزمون از دو منطقه دیگر نشان را بندرعباس منطقه جمعیتی

 باشد.های میتوکندریایی و ژنومی میژن
 

  سرتیز ، میگوی16S rRNAفارس، ساختار جمعیت، خلیج توالی، تعیین کلمات کلیدی:

 Sourinejad@hormozgan.ac.ir :پست الکترونیکی نویسنده مسئول* 
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 مقدمه
ها و دانستن ساختار ژنتیکی آبزیان برای حفاظت از گونه       

شناسایی باشد. زیستی دارای اهمیت میها و حفظ تنوعجمعیت

یافتن  منظوربههای مهم یکی از اولویتچنین همژنتیکی ذخایر 

 باشد.ها میگزینی گونهاطمینان از به برایمنابع طبیعی بکر 

رشد، مقاومت در از جهت میزان اغلب آبزیان ذخایر گوناگون 

، یکسان نیستند، بنابراین مهم هایخصوصیت سایر یا بیماری برابر

های ها با ژنوتیپو ارتباط آن خصوصیاتاطلاع در زمینه این 

ها و توسعه سیستم تکثیر و مشخص در جهت بهبود برنامه

همکاران،  و Xu) باشدی مورد مطالعه موثر میهاپرورش گونه

  .(Pante ،2991و  Lester؛ 1002

سه روش متداول مانند  آبزیان باهای تمایز جمعیتبررسی       

 و پروتئینی نشانگرهای شناسی،ریخت هایویژگی از استفاده

استفاده  مولکولی روش گیرد.می انجام (mtDNA و (DNA مولکولی

بندی ها در طبقهروش تریناز دقیق DNA هایتوالی از تفاوت در

 کهطوریباشد، بهها میو تعیین ساختار ژنتیکی آنموجودات 

ابزاری قابل اعتماد در مطالعات تنوع  به DNA امروزه نشانگرهای

 (.Templeton ،1001) اندای تبدیل شدهگونه

بررسی ای در گسترده طوربه( mtDNA) میتوکندریایی ژنوم      

گیرد های مختلف آبزیان مورد استفاده قرار میگونه هایجمعیت

ها بررسی ساختار ژنتیکی و جداسازی جمعیت خوبی در کارایی و

یابی ژنوم (. توالی1002و همکاران،  Valles-Jimenezدارد )

 پرکاربردترین از یکی (mtDNA sequencing) میتوکندریایی

فیلوژنتیکی و فیلوژئوگرافی بین ها برای تعیین رابطه روش

 Brufordشود )هم محسوب میهای نزدیک بهها و گونهجمعیت

یکی از نواحی بسیار متغیر  16S rRNA(. ژن 1002و همکاران، 

باشد که در بررسی ساختار ژنتیکی و در ژنوم میتوکندریایی می

با  ایگونه درون و ایگونه بین خویشاوندی قرابت میزان تعیین

و همکاران،  Calo-Mata) کاربرد دارد یابیتوالی تکنیک استفاده از

1009 .) 

 است گویم یهاگونه از یمتنوع گروه شامل دهیپنائ خانواده       

 و ییاستوا مناطق ییایدر یهاطیمح و هامصب و خورها در که

 خانواده یگوهایم .شوندیم افتی جهان سراسر در ییاستوا مهین

 در را یتوجه قابل نقش یادیص و دیص ارزش لحاظ از دهیپنائ

 مورد زین یعیوس طوربه و بوده دارا جهان یآب منابع اکثر

 یگوهایم یاقتصاد و یکیاکولوژ تیاهم .رندیگیم قرار پرورش

 و یشناختستیز قاتیتحق یاجرا به منجر دهیپنائ خانواده

در . است شده آن یهاتیجمع و هاگونه در یاگسترده یکیژنت

 همکاران و رهنمادر ایران،  خانواده این یابیتوالی مطالعات محدود

 Penaeusسبز یببر یگویم اولیه مولکولی مقایسه به( 2290)

semisulcatus های استان که گونه غالب در آب فارس خلیج

 Penaeus semisulcatus persicus آن زیرگونه وباشد بوشهر می

 حاصل نتایج. پرداختند ییایتوکندریم 16S rRNA از استفاده با

  122 دارای دقیقاً شده تکثیر قطعه که داد نشان توالی تعیین از

 گونهریز و 16S rRNA گونه یهایتوال یفیردهم. است باز جفت

 هایتوالی که داد نشان بندرعباس و بوشهر ناحیه دو هر از آن

16S rRNA هم با دقیقاً بندرعباس و بوشهر ناحیه دو هر از 

 گونه تفاوت دارند.ها در گونه و زیرولی این توالی دارند مطابقت

 ,Metapenaeus affinis (H. Milne Edwardsسرتیز میگوی      

، Metapenaeusو جنس  Penaeidaeمتعلق به خانواده  (1837

خصوص فارس بههای خلیجهای مهم میگو در آبیکی از گونه

رود که هر سال در فصل صید شمار میدر استان هرمزگان به

 میگو از لحاظ میزان صید رتبه دوم بعد از میگوی موزی را 

رویه دهد و ذخایر آن در معرض برداشت بیاختصاص میخود به

جاکه اطلاعات خاصی در مورد ساختار ژنومیک از آنقرار دارد. 

این گونه موجود نمی باشد در تحقیق حاضر با استفاده از روش 

ژنوم میتوکندریایی، بررسی مقدماتی ساختار جمعیتی  یابیتوالی

 ساختاربا بررسی فارس مدنظر قرار گرفت. این گونه در خلیج

توان مدیریت  فارس میمیگوی سرتیز در خلیج تیجمعژنتیکی 

های بلند مدت حفظ و ارزیابی ذخایر، تری را برای برنامهمناسب

دنبال شناختی گونه و بهشناختی و بومارزیابی وضعیت زیست

توجه به  چنین باهم های تکثیر و پرورش اعمال نمود.آن برنامه

لزوم مولدسازی در تکثیر و پرورش این گونه در آینده نزدیک، 

تواند در جهت انتخاب و تولید آگاهی از ساختار جمعیتی می

مولدین مناسب با ذخایر ژنی متفاوت مورد استفاده قرار گیرد 

که این موضوع، احتمال آمیزش خویشاوندی را کاهش داده و 

 نماید.روها را تأمین میضریب رشد و درصد بقای بالای لا

 

 هاشمواد و رو

های آب از ترال با استفاده از تور سرتیز یگویم عدد 21 تعداد       

 شکل) خوزستان و ، بوشهرهرمزگان مناطق فارس درخلیج ساحلی

 آزمایشگاه به درصد 92 الکل در تثبیت از پس و آوریجمع (2

 .  یافتند انتقال عمان دریای و فارسخلیج اکولوژی پژوهشکده ژنتیک

( 2991 همکاران، و Taggart) کلروفرم-فنل روش با DNA استخراج

 DNA کیفیت ،PCR انجام از قبل. شد انجام میگو شنای پاهای از

   .شد ارزیابی %2 آگارز ژل الکتروفورز از استفاده با شده استخراج

http://www.marinespecies.org/aphia.php?p=taxdetails&id=106727
http://www.marinespecies.org/aphia.php?p=taxdetails&id=106818
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 فارس در خلیج میگوی سرتیز از بردارینمونه مناطق :1شکل 

 
در میگوی سرتیز از روش  ساختار جمعیتی تعیین جهت        

بدین منظور، ژن  استفاده شد. 16S rRNA یابی مستقیم ژنتوالی

16S rRNA گیری از ای پلیمراز با بهرهروش واکنش زنجیرهبه

 که پیش از این برای تکثیر 2 شرح جدولبه آغازگر جفت یک

استفاده شده بود تکثیر  Penaeidaeدر خانواده  16S rRNAژن 

 (. 2992و همکاران،  Palumbiگردید )
 

 PCR: آغازگر مورد استفاده در 1جدول 

 آغازگر نام آغازگر نوکلئوتیدی توالی
5'-CGC CTG TTT ATC AAA AAC AT-3' Forward, 16Sar 5' 

5'-CCG GTY TGA ACT CAG ATC AYG T-3' Reverse, 16Sbr 3' 
 

 PCR نانوگرم، DNA 200 شامل پلیمراز ایزنجیره واکنش      

Buffer (10 X)، MgCl2  (10 میلی،)مولار dNTPs (20 میلی 

 با پلیمراز Taq DNA آنزیم و( ماکرومول 20) آغازگر مولار(،

 به استریل مقطر آب با که بود( ایران سیناژن،) u/μl1 غلظت

 دستگاه در PCR واکنش .شد رسانده میکرولیتر 10 نهایی حجم

 واکنش و شد انجام PTC-100 مدل  MJ researchترموسایکلر

 و الحاق دمای تنظیم با مذکور ژن تکثیر برای پلیمراز ایزنجیره

 1مطابق جدول  ترموسایکلر دستگاه اجرایی برنامه سازیبهینه

 صورت گرفت.

با  16S rRNAجهت تکثیر ژن  PCRسازی واکنش بهینه       

گراد نشان داد که درجه سانتی 81-20استفاده از شیب دمایی

گراد درجه سانتی 81ترین دما برای اتصال آغازگر، دمای مناسب

نشانگر  همراهبه هانمونه تمامی PCR محصول از میکرولیتر 1 است.

    در( Fermentas GmbH, Germany) جفت باز 200 مولکولی وزن

 مولکولی بخش به ارسال از پس هاآن بقیه و الکتروفورز %2 آگارز ژل

الگو  DNA عنوانبه و( Purify) سازیخالص ماکروژن، شرکت

 به DNA یابیتوالی هایواکنش. شدند استفاده یابیتوالی برای

 BigDye (BigDye kit v3.1بسته ) با forward آغازگر همراه

Applied Biosystems, Foster City, CA, USA توسط و 

 ,XL3730 (Applied Biosystemsمدل DNA analyzer دستگاه

USA) شد انجام.  

 

: برنامه اجرايي دستگاه ترموسايکلر برای تکثیر ژن 2جدول 
16S rRNA 

تعداد 

 چرخه
 زمان

دما )درجه 

 گراد(سانتی
 PCRمراحل 

 سازی اولیهواسرشته 91 دقیقه 2 2

20 

 ثانیه 20

 ثانیه 81

 ثانیه 20

91 

81 

21 

 سازیواسرشته

 الحاق

 بسط

 بسط نهایی 21 دقیقه 1 2

    

و ابزار  BioEdit افزاریابی، با استفاده از نرمپس از توالی       

میزان همولوژی  NCBIدر پایگاه  Blastenو رویه  Blast قدرتمند

 ها،توالی دریافت از دست آمده سنجیده شد. پسهای بهتوالی

 .شد انجام Chromas 2.23 افزارنرم با  مشابه هایتوالی بازنگری

 یابیتوالی هاینمونه ها،توالی میان اختلاف شناسایی منظوربه

همکاران،  و Thompson) شدند ردیفهم Clustal W افزارنرم با شده

میگوی  16S rRNAهایبراساس نتایج هم ردیفی توالی (.2992

 دریافت از پس ، بوشهر و خوزستانهرمزگانمناطق سرتیز از 

 اندازه دقیقاً به فوق هایتوالی کروماس، فایل صورتبه اطلاعات

 شدند. ردیف باز 812

 باشدها میجمعیت جدایی نشانه که( Fst) ژنتیکی واگرایی       

 استفاده با تکرار 2000 با بردارینمونه مناطق بین جفتی صورتبه

  و (2991 همکاران، و Excoffier)  Arlequin 3.1افزارنرم از

. شد ( محاسبه1002و همکاران،  Rozas)  DnaSpافزارنرم

ها با استفاده از فرضیه صفر مبنی بر مستقل بودن جمعیت

 هاجمعیت بین هاپلوتیپی اختلاف براساس (exact test) دقیق آزمون

 Historicalمحاسبه شد. گسترش و پراکنش تاریخ جمعیتی )

demographic and spatial expansions) تست با دو روش 

( و تست 1002 همکاران، و Rozas) (D-test of Tajima) تاجیما

Fu's FS (Fu ،2992 )افزارنرم از استفاده با Arlequin 3.1 

 جواریترین همفیلوژنی به روش نزدیک بررسی شد. درخت

(Neighbor-Joining) مدل براساس Kimura 2-parameter مدل ،

UPGMA  وMaximum parsimony  استفاده تکرار با 2000و 

 . (Kimura ،2910)گردید  رسم MEGA 4افزار نرم از
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  نتایج

 شده استخراج DNA که داد نشان DNA کیفیت بررسی       

 (.1باشد )شکل می برخوردار قبولی قابل کیفیت از
 

 
 استخراج شده DNA: الکتروفورز 2شکل 

 
 16Sاز ژن تکثیر بخشی امکان  ׳16Sbr3و ׳16Sar5 آغازگرهای     

rRNA  (. 2جفت باز را فراهم نمودند )شکل 110 طول تقریبیبه 
 

 
 16S rRNAژن  PCR: الگوی باندی محصول 3شکل 

 
روش فاصله به Neighbor-Joiningترسیم درخت فیلوژنی        

Kimura 2-parameter وجود دو کلاستر اصلی با سه شاخه را ،

های منطقه بندرعباس همگی در شاخه اول نشان داد که نمونه

صورت های خوزستان و بوشهر بهدوم نمونه شاخه گرفتند. در قرار

 (. 8 )شکل داشتند مشترک قرار
 

 
روش میگوی سرتیز به 16S rRNAژن فیلوژنی : درخت 4شکل 

Neighbor-Joining 
 

نیز همین حالت  UPGMA روشفیلوژنی به درخت ترسیم در

 (.1وضوح دیده شد )شکل به

 
روش میگوی سرتیز به 16S rRNAژن فیلوژنی : درخت 5شکل 

UPGMA  
 

 Maximun parsimony روشفیلوژنی به درخت ترسیم در       

 21های بندرعباس با دقت تکرار مشخص شد که نمونه 2000با 

های بوشهر و درصد یک جمعیت مجزا از دو منطقه دیگر و نمونه

باشند درصد یک جمعیت مشترک می 91 دقت بالای خوزستان با

 (.2)شکل 
 

 
روش میگوی سرتیز به 16S rRNAژن فیلوژنی : درخت 6شکل 

Maximum parsimony 
 

ترتیب توالی بین مناطق به 21 برای Fu's FS و تاجیما تست       

لحاظ محاسبه شد که هر دو شاخص از  212/2و  -112/0

 (.2()جدول p>01/0دار نبودند )آماری معنی

 هاجمعیت جدایی یا تمایز دهندهنشان که Fst شاخص اساسبر       

ترین فاصله جمعیتی بین بندرعباس و خوزستان است، بیش

مناطق بوشهر و خوزستان  بین جمعیتی فاصله ترینکم و (210/0)

برهمین اساس در سطح احتمال  دیده شد. -201/0با میزان 

تمایز جمعیتی منطقه بندرعباس با دو منطقه بوشهر و  01/0
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( و دو منطقه دیگر با یکدیگر p≤01/0دار )خوزستان معنی

   (.1و  8( )جداول p≥01/0دار نبود )معنی

 

میگوی سرتیز  16S rRNAژن  Fu's FS: تست تاجیما و 3جدول 

 در مناطق مورد مطالعه

 آزمون

 منطقه

Tajima’s D Fu's FS 

P D P FS 

 000/0 000/0 000/0 000/2 بندرعباس

 19/1 112/0 -222/2 02/0 بوشهر

 911/0 200/0 -221/2 22/0 خوزستان

 p 212/2>01 -112/0 820/0 هامیانگین کل توالی

 
لوتیپي )مثلث پبراساس فراواني ها Fst: میزان 4جدول 

  16S rRNA)مثلث بالا( ژن   p-valueپايین( و میزان 

 بردارینواحی نمونه بندرعباس بوشهر خوزستان

000/0 000/0  بندرعباس 

990/0  181/0 بوشهر 

 201/0- 210/0 خوزستان 

 

  p-valueو میزان  Fstداری میزان : ماتريکس معني5جدول 

 55/5 سرتیز در سطح احتمال میگوی 16S rRNAژن 
 بردارینواحی نمونه بندرعباس بوشهر خوزستان

 بندرعباس  + +

 بوشهر +  -

 خوزستان + - 
 

 non-differentiation)ها چنین آزمون تفاوت جمعیتهم       

exact p values) 01/0ها در سطح احتمال در داخل جمعیت 

های منطقه بندرعباس با دار بودن تفاوت جمعیتی نمونهمعنی

(. نتایج 2و  2تأیید قرار داد )جداول  دو منطقه دیگر را مورد

ها در مناطق مورد و آزمون تفاوت بین جمعیتFst های شاخص

( باعث قبول و تأیید p≤01/0دار بودند )مطالعه که هر دو معنی

 ها شد.مجدد نتیجه وجود تفاوت بین جمعیت
 

در  16S rRNAآزمون تفاوت ژن  p-valueمیزان  :6جدول 

 سرتیز بین مناطق مورد بررسي های میگویجمعیت

 بردارینواحی نمونه بندرعباس بوشهر خوزستان

   بندرعباس 

  000/0±001/0 بوشهر 

 000/0±2 000/0±001/0 خوزستان 

 بحث
 کیفیت دارای شده استخراج های DNAحاضر تحقیق در       

 PCRطوری که محصول بودند به PCR انجام جهت قبولی قابل

روی ژل آگارز بدون آلودگی پروتئینی و یا باند اضافه مشاهده 

ها در ترین روشکلروفرم از متداول-شد. استفاده از روش فنل

با وزن  DNAهای مولکولی در جهت دستیابی به اکثر آزمایش

باشد مولکولی و کیفیت بالا در مطالعات ژنتیک جمعیت می

(Khamnamtong  ،؛  1009و همکارانLester  وPante ،2991 .) 

 ها، میزانجمعیت تفکیک هایشاخص ترینمهم از یکی       

Fst که است هاییجمعیت بین جدایی دهندهنشان که باشدمی 

 Fst فاکتور. نمایندمی زیست جغرافیایی مختلف مناطق در

 ژنتیکی ساختار مختلف سطوح در هاجمعیت تمایز کنندهتوصیف

 بین ژنی جریان میزان هرچه که است آن بیانگر و باشدمی

 Fstمقدار . خواهد بود ترکم ژنتیکی اختلاف باشد تربیش مناطق

به  Fstگردد. مقدار طور تئوری بین صفر و یک ارزیابی میبه

ها از یکدیگر دهنده میزان تمایز بالای جمعیتسمت یک نشان

مورفیسم در دهنده پایین بودن پلیاست و مقدار کم آن نشان

دهنده یک جمعیت جمعیت است. در حقیقت مقدار صفر نشان

پانمکتیک است که دو جمعیت دارای رابطه آمیزشی آزاد 

هستند و مقدار یک به معنای این است که دو جمعیت کاملاً از 

ها وجود گونه جریان ژنی در بین جمعیتهم جدا بوده و هیچ

 01/0تا  صفر بین Fst اگر Wright (2921) نظریه برطبقندارد. 

متوسط،  تمایز 21/0 تا 01/0 مقدار پایین، تمایز دهندهنشان باشد

 خیلی تمایز 11/0 بالای مقدار و بالا تمایز 11/0 تا 21/0 مقدار

 تمایز، Wrightنظریه  طبق بر حاضر بررسی در بنابراین بالاست.

( و بین مناطق 181/0بوشهر ) مناطق بندرعباس و معیتی بینج

توان ( بسیار بالاست. بنابراین می210/0خوزستان )بندرعباس و 

استنباط نمود که جمعیت میگوی سرتیز ناحیه بندرعباس 

 جداگانه از دو منطقه دیگر  خزانه ژنی مستقل و احتمالاً یک

 non-differentiation exact)ها باشد. آزمون تفاوت جمعیتمی

p values )01/0 در داخل هر جمعیت و در سطح احتمال 

ها که هر و آزمون تفاوت بین جمعیت Fstدار بود. فاکتور معنی

باعث قبول و تأیید مجدد وجود ( p≤01/0)دار بودند دو معنی

 . ها بودتفاوت و تمایز بین جمعیت

جدایی جمعیت  مسئله نیز شده فیلوژنی رسم هایدرخت در      

 کهطوریبه شد منطقه بندرعباس از دو منطقه دیگر دیده

. داشتند قرار جداگانه شاخه یک های منطقه بندرعباس درنمونه

میگوی  احتمالاً جمعیت که کندمی فیلوژنی مشخص درخت
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 نه هایسال در و نبوده مستقل سرتیز مناطق بوشهر و خوزستان

 هایجمعیت بین ژنی جریان واقع در و گسترش و بسط دور چندان

  .صورت گرفته است این دو منطقه

در صورت  FSو  D، اعداد Fu's FSدر تست تاجیما و        

ها است جمعیت و گسترش دهنده بسطدار بودن نشانمعنی

ها در تعادل گذارد که جمعیت)این دو آزمون فرض را بر این می

 ؛p ،212/2=FS>01/0جمعیتی ) گسترش آزمون دو هر باشند(.می

01/0<p ،112/0-=D گسترشی در ( نشان دادند که بسط و

میگوی سرتیز در سه منطقه مورد مطالعه رخ نداده است. در 

های میگوی سرتیز واقع این دو آزمون نشان دادند که جمعیت

باشند. درصورت در مناطق مورد مطالعه در حال تعادل می

ها از هم تفکیک که جمعیتها یعنی اینتعادل بودن جمعیت

 Fu's FS و Tajima's Dهای بنابراین نتایج آزمونباشند. شده می

 مورد مناطق در میگوی سرتیز جمعیتی جدایی بر تأییدی

 است. مطالعه

 تنوع و ساختار در تواندمی که عواملی ترینمهم از یکی       

 سدهای وجود باشند داشته دخالت منطقه دو جمعیت ژنتیکی

 در حرا هایجنگل و از جمله خوریات گیاهی یا و فیزیکی

؛ 1002و همکاران،  Xu) باشدمی بررسی مورد مناطق

Tiedemann  ،های مانگرو حقیقت جنگل در .(1000و همکاران

  فارس از بندرصورت بسیار گسترده در ساحل شمالی خلیجکه به

چنین از هرمز تا جاسک در استان هرمزگان خمیر تا قشم و هم

ایجاد ترین موانع محسوب شده در جهت پراکنش دارند از مهم

های میگو در این پهنه جغرافیایی اشتقاق ژنتیکی بین جمعیت

 پراکنش منطقه گردند. در اینبا سایر مناطق محسوب می

 بودن فراهم جهت از را مناسبی هایزیستگاه حرا هایجنگل

 لاروی پست و نوزادی مرحله برای پناهگاه وجود و غذایی منابع

در عدم انتقال مولدین و ای آورد و نقش عمدهفراهم می میگوها

تر از جمله خوزستان خواهند پست لاروها به مناطق پایین

 داشت. 

در  جدا هایجمعیت ایجادیکی دیگر از عواملی که سبب        

عامل  ترینممه است که شوند جدایی جغرافیاییمی گونه یک

  بخشی از تنوعاست.  هاجمعیت ژنتیکی ساختار گیریشکل

 هاجمعیت بین مکانی فاصله علتبه هاجمعیت بین آمده وجودبه

 روی مهمی تأثیر هاجمعیت بین زیاد جغرافیایی فاصلة .است

 .(1001و همکاران،  Wang) دارد ژنی جریان و ژنتیکی ساختار

بین مناطق مورد بررسی در تحقیق حاضر فاصله  که جاآن از

 جدایی اصلی دلایل از جغرافیایی زیادی وجود دارد احتمالاً

میگوی سرتیز بین مناطق بندرعباس با دو منطقه  جمعیت

 با .است مناطق این زیاد جغرافیایی فاصله بوشهر و خوزستان،

 علت که یابدمی افزایش ژنتیکی فاصله جغرافیایی فاصله افزایش

در اثر وجود موانع فیزیکی و یا طبیعی ژنی  جریان کاهش آن

 ژنتیکی اختلاف اصولاً. (1008و همکاران،  Beacham) باشدمی

 منطقه یک در افراد شدن مجتمع نتیجه در هاجمعیت بین

 آمیزش واسطهبه گونه یک هایجمعیت و آیدمی وجودبه خاص

 را جمعیت همانبه منحصر ژنی مخزن یک یکدیگر با درونی

 (.1002و همکاران،  Pineraکنند )می ایجاد

مطالعات اندکی در مورد دهد که مروری بر منابع نشان می       

خصوص های مختلف آبزیان بهگونه ساختار ژنتیکی تنوع و بررسی

یابی فارس و دریای عمان با روش توالیپوستان در خلیجسخت

همین دلیل امکان مقایسه دقیق نتایج صورت گرفته است و به

تحقیق حاضر با سایر مطالعات وجود ندارد. خالدی و همکاران 

نتیکی جمعیت ماهی راشگوی معمولی ( تنوع ژ2292)

(Eleutheronema tetradactylumدر خلیج ) فارس و دریای

 82آوری با جمع 28S rRNAیابی ژن روش توالیعمان را به

نمونه از چهار منطقه مورد بررسی قرار دادند. براساس نتایج 

های بوشهر و ترین فاصله ژنتیکی بین جمعیتتحقیق، بیش

 11/0میزان و بوشهر و خوزستان به 19/0میزان بندرعباس به

دهنده تمایز خیلی بالاست. فاصله ژنتیکی دیده شد که نشان

میزان بین بندرعباس و چابهار و بین خوزستان و چابهار هم به

و بالا ثبت شد که به وجود موانعی مانند تنگه هرمز و  11/0

ن های دریایی نسبت داده شد. اختلاف ژنتیکی بیجریان

ثبت شد. در  09/0میزان متوسط بندرعباس و خوزستان هم به

جوار خود که جمعیت بوشهر با مناطق هممجموع با توجه به این

یعنی بندرعباس و خوزستان فاصله ژنتیکی بالا نشان داده است 

های احتمالاً متعلق به ذخیره زنتیکی واحد و جدا از جمعیت

هر به ثبات ژنتیکی رسیده عبارتی جمعیت بوشباشد. بهدیگر می

 باشد. ها پویا نمیاست و به اندازه سایر جمعیت

و  ژنی جریان میزان بر گذارتاثیر مهم فاکتور یک مهاجرت      

پنائیده اغلب در طول  میگوهای خانوادهساختار جمعیتی است. 

گزینی انتخاب چرخه زندگی خود نقاط متفاوتی را جهت لانه

که برای کامل کردن چرخه زندگی خود کنند و مجبورند یم

های دائماً بین این مناطق مهاجرت کنند. این گونه مهاجرت

افقی و عمودی در میگوهای خانواده پنائیده یکی از عوامل مهم 

 باشد. بنابراین،در ایجاد جریان ژنی بین مناطق مورد بررسی می

فزایش رسد جابجایی و انظر میبه حاضر تحقیق نتایج به توجه با

های بوشهر و خوزستان وجود دارد که جریان ژنی  بین جمعیت

به نسبت از تبادل ژنی بین منطقه بندرعباس و 
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جمعیت منطقه بندرعباس  تر است. احتمالاً بینخوزستان بیش

تری کم ژنی جریان و مهاجرت با جمعیت دو منطقه دیگر رفتار

 درخت، گسترش جمعیتی و Fstهای شاخص و برقرار بوده

این  بین جغرافیایی تفکیک وضوحنیز به شده ترسیم فیلوژنی

در مطالعه ماهی راشگو نیز کم تحرکی و  .داد نشان را مناطق

عدم مهاجرت این ماهیان و وجود فاصله جغرافیایی زیاد از علل 

های جمعیت خوزستان و چابهار و بین هایجمعیت تمایز بالا بین

 (. 2292خالدی و همکاران، )بندرعباس و چابهار عنوان شد 

 در ژنتیکی هایتفاوت وجود اصلی علل دیگر از یکی       

 هاآن پراکندگی و گسترش توانایی دریایی، جانداران هایجمعیت

 دریایی موجودات زندگی مراحل از یکی کهدرصورتی لذا. است

 در است ممکن هاآن گسترش باشد، داشته پلانکتونی حالت

 (. Pálsson ،1020و  De Croosبیفتد ) اتفاق مختلف فواصل

 دلایل از میگوها در پلاژیک لاروی مرحله وجود دیگر عبارتبه

 در و مختلف جغرافیایی فواصل در هاآن گسترش و انتشار عمده

، Pálssonو  De Croos) باشدمی ژنی جریان میزان افزایش نتیجه

آبزیان  در پلاژیک لارو و پلانکتونی مراحل بودن دارا(. 1020

 نظر از متمایزغیر و بالا پراکندگی با هاییجمعیت به تواندمی

 منجر پلانکتونی مراحل فقدان با هاییگونه با مقایسه در ژنتیکی

رسد نظر میبنابراین به (.Toonen ،1009و  Weersingشود )

انتشار و گسترش لارو میگوی سرتیز بین مناطق بوشهر و 

تری نسبت به جمعیت بندرعباس برقرار میزان بیشخوزستان به

تر بین این مناطق باشد که باعث تبادل آللی و جریان ژنی بیش

 شود.در مقایسه با جمعیت بندرعباس می

 ژنتیکی بررسی حاضر جاکه تحقیقآن بندی، ازدر جمع       

های ساحلی بندرعباس، آب در سرتیز مقدماتی جمعیت میگوی

میتوکندریایی  یابی ژنخوزستان با استفاده از توالیبوشهر و 

16S rRNA  اطلاعات به یابیدست منظورهب است یضروربود 

 ای ییایتوکندریم یهاژن ریسا ازو تأیید نتایج حاصل  یلیتکم

 اطلاعاتبا وجود این، . شود استفادهتر نمونه و تعداد بیش یژنوم

 که آمد دستهباز بررسی ژنتیکی میگوی سرتیز  یتوجه قابل

 باارزش ریذخا از داریپا یبرداربهره و تیریمد جهت در تواندیم

 مورد کشور یپروریآبز صنعت در زین و یآب منابع در گونه نیا

 میگوی جمعیت که داد نشان اولیه نتایج .ردیگ قرار استفاده

مستقل و  منطقه بندرعباس احتمالاً یک خزانه ژنی سرتیز

باشد و بنابراین مدیریت برداشت جداگانه از دو منطقه دیگر می

چنین برنامه مولد سازی جهت تکثیر این و بازسازی ذخائر و هم

های بایست با در نظر گرفتن ذخائر ژنتیکی جمعیتگونه می

 میگوی سرتیز در مناطق مورد مطالعه انجام پذیرد.
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