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 دهيچک

 ک ه  اس ت  ف ارس  جیخل   در گویم های گونه ترين مهم از Fenneropenaeus merguiensis علمی نام با یموز یگویم

 و دیص   چرخ ه  در گون ه  اي ن  تی  اهم به توجه با دهد. یم لیتشک را هرمزگان استان یگویم دیص از صددر 35 حدود

 ي ابی  ت والی  روش ب ا  ف ارس  جیخل کيریس و لافت اتيخور در گونه نيا تیجمع یکیژنت ساختار و یلوژنیف ،یادیص

 ش امل  ک ه  ش ده  یبردار نمونه یگویم 16S rRNA 35 ژن يابی توالی جينتا .شد یبررس 16S rRNA يیايتوکندریم ژن

 چیه   داد. نش ان  پیهاپلوت 4 و مورف یپل یژن گاهيجا 444 مونومورف، یژن گاهيجا کي بود، شده فيرد هم باز 444

 یگ و یم تیجمع دو نیب درصد 31 نانیاطم سطح در F-statistic مقدار .نشد مشاهده حذف و اضافه یشکل چند گونه

 س اختار  یتک امل  یه ا  درخ ت  میترس   .(P value = 54/5) نب ود  دار یمعن   (34/5 )براب ر ب ا   کيریس   و لافت اتيخور

 بی  ترته ب  دو جمعی ت )  نیب   Fu's FS و مایتاج آزمون مقدار نیانگیم .نداد نشان منطقه دو نیب را یمشخص يیایجغراف

 یپیه اپلوت  تنوع زانیم است. منطقه دو یها نمونه نیب یتیجمع بسط عدم ديمؤ که نبود دار یمعن( 11/35 و 33/3برابر با 

 پ ژوهش حاض ر   جينت ا  .شد محاسبه 343/5 ± 453/5 و 311/5 ± 554/5به ترتیب  منطقه دو یها نمونه یدینوکلئوت و

 ب ه  توج ه  ب ا ام ا   اس ت  برخ وردار  يیبالا یکیژنت تنوع از کيریس و لافت اتيخور در F. merguiensis که داد نشان

 حاض ر  قی  تحق جينتا .دانست یکي را ها جمعیت نیقي با توان ینم ،بودن دار یمعن حد و تیجمع يیجدا شاخص زانیم

 رد.یگ قرار مدنظرها  جمعیت از کيهر یکیژنت تنوع حفظ و ريذخا یبازساز بر یمبتن یلاتیش تيريمد در تواند یم

 Fenneropenaeus) یم  وز یگ  ویم ک،يریس   و لاف اتي  خور ف  ارس، جیخل   ،یل  وژنیف :يديااکل يهااا واژه

merguiensis)، 16S rRNA 
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 مقدمه

 یه ا  جمعیت یکیژنت ساختار و یتکامل روند یبررس

 و یلاتیش   تيريم  د اعم  ال منظ  ور ب  ه اني  آبز مختل  ف

 Lin) دارد یا ژهي  و تی  اهم ريذخا از داريپا یبردار بهره

et al., 2002؛ Thorrold et al., 2002؛ Thai et al., 

 اطلاع   ات یتک   امل رون   د یابي   ارزهمچن   ین  .(2006

 و س اختار  همطالع   و یبند طبقه یراستا در را مندیارزش

 ق رار  پژوهش گران  اری  اخت در ه ا  جمعی ت  یک  یژنت تن وع 

 Ghasabshiran et ؛(Benzie et al., 1995 ده د  یم  

al., 2013). در های گونه از حفاظت یبرا اطلاعات نيا 

 اس ت  دی  مف یپ رور  یآب ز  ص نعت  در و دي  تهد معرض

Valles-Jimenez et al., 2006)؛ Mohamadian et 

al., 2010؛ Rezaei et al., 2010؛ Vera et al., 

2011). 

 از یمتن   وع گ   روه ش   امل Penaeidae خ   انواده

 و ه  ا مص  ب و خوره  ا در ک  ه اس  ت گ  ویم ه  ای گون  ه

 در يیاس توا  م ه ین و يیاس توا  من اطق  يیاي  در یها طیمح

 Gulland and)ش   وند یم    اف   تي جه   ان سراس   ر

Rothschild, 1984). لح ا   از خ انواده اي ن   یگوهایم 

ب ه ط ور    زین یعیوس در ارزشمند هستند و یادیص و دیص

 .(Leung and Engle, 2006)ش وند   تکثیر می یپرورش

 خ  انواده یگوه  ایم یاقتص  اد و یکياکول  وژ تی  اهم

Penaeidae و یش  ناخت س  تيز ق  اتیتحق یاج  را ب  ه 

 آن یه ا  جمعی ت  و ه ا  گون ه ب اره  در یا گسترده یکیژنت

 گس ترده  اریبس   پ راکنش  ب ه  توج ه  ب ا  .اس ت  دهش منجر

 جينت  ا ،جه  ان یآب   من  اب  در خ  انوادهاي  ن  یگوه  ایم

 یک  یژنت ساختار نییتع عدم از نامحقق یکیژنت قاتیتحق

 ,Benzie) مطالع  ات یبرخ   در مش  خص یت  یجمع و

 و یک  یژنت س اختار  نی ی تع ت ا  Cui et al., 2007) ؛2000

 ری  متغ گ ر يد مطالع ات  در دار معن ی  و مش خص  یتیجمع

 .You et al., 2008) ؛(Klinbunga et al., 1999است 

 مراح ل  در یآب ز  مهرگ ان  یب   از یاریبس   ،یکل طور به

 یمش ترک  یبس ترها  یدارا خ ود  یتک امل  روند و یلارو

 ج اد يا و من اطق  نیب مهاجرت سبب عامل نيا که هستند

 نیهم   به .(Avise, 2000) گردد یم آنها نیب یژن انيجر

 را یان دک  يیایجغراف يیجدا یمولکول یها یبررس علت

 يیب  الا یپراکن  دگ لیپتانس   از ک  ه ه  ا گون  ه ني  ا در

 هرچن د  (Palumbi, 2003) ده د  یم   نشان ند،ربرخوردا

 یت  یجمع يیج  دا ب  ر یمبن   یه  اي گ  زارش راًی  اخ ک  ه

 کنن د  یم   ستيز کم يیایجغراف فاصله در که هايی گونه

 .(Hellberg, 2009) است شده گزارش

 وي   ژه ب   ه Penaeidae خ   انواده عم   ده پ   راکنش

 در Fenneropenaeus و Penaeus یه       ا ج       ن 

 جیخل   و ایاس ترال  ک،يمکز جیخل هند، ا،یآس یشرق جنوب

 ،Penaeidae خ  انواده ه  ای گون  ه انی  م در .اس  ت ف  ارس

 گون ه  هش ت  از یک  ي (F. merguiensis) یم وز  یگویم

 ,Leung and Engle) اس ت  خ انواده  ني  ا مهم یاقتصاد

2006). F. merguiensis در گویم یها گونه ترين مهم از 

 درص د  35 ح دود  که است هرمزگان استان یها دگاهیص

 ذخ اير  .دهد یم لیتشک را استان نيا در گویم دیص کل از

 ارزآوری می زان  و غ ذايی  ارزش خ اطر  ب ه  تنه ا  ن ه  میگو

 در بلک  ه د،دار راني  ا کش  ور اقتص  اد در س  زايیه ب   نق  ش

 برخ وردار  خاص ی  جايگ اه  از نیز رشپرو و تکثیر صنعت

 ش یلات  بخ ش  در توس عه  اصلی محورهای از کیي ،بوده

 س اله  ه ر  اس ت.  داده اختص ا   خود به را کشور جنوب

 در F. merguiensis میگ  وی ذخ  اير از یب  ردار به  ره

 از زي  ادی تع  داد توس  ط هرمزگ  ان اس  تان ه  ای ص  یدگاه

 ظورمن به صنعتی شناورهای حدودی تا و سنتی شناورهای

 و مول د  یگ و یم نیمأت نیهمچن و مصرف بازار ازین نیمأت

 .شود یم انجام کشور از خارج به آن صادرات
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 ط  وره ب   يیايتوکن  دریم DNA ری  اخ یه  ا س  ال در

 مختل ف  ه ای  گونه در یکیژنت نشانگر عنوان به گسترده

 اس  ت. ش  ده اس  تفاده Penaeidae خ  انواده یگوه  ایم

 از یاریبس   ب  ودن دارا لی  دل ب  ه نش  انگر ني  ا از اس  تفاده

 از وراث ت  ،یبین وترک  ع دم  ری  نظ مطل وب  یه ا  یژگيو

 س اختار  مطالع ات  در جه ش  یبالا نرخ و یمادر قيطر

 تشخیص داده شده است مناسب یتکامل روند و یکیژنت

Garcia-Machado et al., 2001)؛ Klinbunga et 

al., 2001؛ (McMillen-Jackson and Bert, 2004. 

 ژن  وم در ری  متغ اریبس   ین واح  از یک  ي 16S rRNA ژن

 خ ود  از یتک امل  نيیپ ا  س رعت  که است يیايتوکندریم

 نی ی تع ،ه ا  گون ه  نیب   زيتم ا  مطالعه یبرا و دهد یم نشان

 ح  د ت  ا یت  یجمع کی  تفک و یک  یژنت یتبارشناس   رابط  ه

 دی  مف ي ابی  ت والی  کی  تکن از استفاده با جن  اي خانواده

 ,.Calo-Mata et al ؛(Ketmaier et al., 2008 اس ت 

  .Aliabadian et al., 2012) ؛2009

 میگ وی  یش ناخت  ب وم  و یاقتص اد  تی  اهم وج ود  با
F. merguiensis عم  ان یاي  در و ف  ارس جیخل   در 

 و یک  یژنت س اختار  و یتک امل  رون د  ن ه یزم در یاطلاعات

 دس ترس  در آن یه ا  جمعیت یا گونه کیتفک نیهمچن

 یک  یژنت ساختار یبررس پژوهش حاضر، از هدف ست.ین

 لاف ت  منطقه دو در F. merguiensis یگویم یتکامل و

 يیج دا  اي   قراب ت  نی ی تع و هرمزگ ان  اس تان  کيریس و

 ب ه  منطق ه  دو ني  ا در آن یه ا  جمعی ت  یاحتمال یکیژنت

 حف ظ  جهت در یلاتیش يیاجرا نولاؤمس به هيارا منظور

 و ريذخ  ا یبازس  از یه  ا برنام  ه یاج  را ،یژن   خزان  ه

  .است مناطق نيا در آن یها جمعیت از نهیبه یبردار بهره

 

 ها روشمواد و 

 ط ور  ب ه  F. merguiensis یگ و یم قطع ه  35 تع داد 

 پ نج  منطق ه  )ه ر  کيریس   و لافت منطقه دو از یتصادف

 ش د  دیص   3133 م اه  خ رداد  در هرمزگ ان  استان نمونه(

 ب  ه درص  د 33 الک  ل در تی  تثب از پ    و (3 ش  کل)

 و ف ارس  جیخل   یژاکولو پژوهشکده کیژنت شگاهيآزما

 .افتي انتقال عمان یايدر

 
 در F. merguiensis میگ وی  از یب ردار  نمون ه  منطقه دو -3 شکل

 هرمزگان استان در کيریس و لافت اتيخور
 

-فن ل  روش ب ا  یرات  ییتغ ان د   ب ا  DNA استخراج

 یا چ ه یماه باف ت  از (Taggart et al., 1992) کلروف رم 

 اس تفاده  ب ا  آن یتکیف و گرفت انجام گویم یشنا یپاها

 ش  د ارزي  ابی درص  د کي   زوآگ  ار ژل زرالکتروف  و از

(Palumbi et al., 1991). 

 F. merguiensis یگویم در یکیژنت تنوع نییتع برای

 نيب د  ش د.  اس تفاده  16S rRNA ژن ي ابی  توالی روش از

 یا رهی  زنج واک  نش ب  ا روش 16S rRNAژن ،منظ  ور

 16S rRNA ژن آغ ازگر  جف ت  کي   ب ا  (PCR) مرازیپل

 ش  د ری  تکث لي  ذ ش  ر  ب  ه Penaidae خ  انواده ب  ه متعل  ق

(Palumbi et al., 1991): 

.(Forward, 16Sar5') 5'-CGC CTG TTT ATC 

AAA AAC AT-3' 

.(Reverse, 16Sbr3') 5'-CCG GTY TGA ACT 

CAG ATC AYG T-3' 

 

 کي   ش امل  م راز یپل یا رهی  زنج واک نش  از اليو هر

 ت  ریکرولیم 1 نوگرم،ن  ا 355 ح  دوداً DNA ت  ریکرولیم

PCR Buffer (10X)، 3 ت    ریکرولیم MgCl2 15 
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 3 م  ولار، یل  یم dNTPs 35 ت  ریکرولیم 3 م  ولار، یل  یم

 4/5 و (م   اکرومول 35) آغ   ازگر ه   ر از ت   ریکرولیم

واح د در   1 غلظ ت  ب ا  پلیمراز-Taq ميآنز از تریکرولیم

 به لياستر مقطر آب با که بود (رانيا ناژن،یس)میکرولیتر 

 در PCR واکنش .شد رسانده تریکرولیم 15 يیهان حجم

، PTC-100 م دل ، MJ research، )کلريترموسا دستگاه

 پلیم راز  ای زنجی ره  واکنش و شد انجام (کايآمر ساخت

 و الح  ا  دم  ای تنظ  یم ب  ا م  ذکور ژن تکثی  ر ب  رای

 مط ابق  ترموس ايکلر  دس تگاه  اجراي ی  برنام ه  یساز بهینه

 گرفت. صورت 3 جدول

 همراه به ها نمونه تمامی PCR محصول از میکرولیتر 1

، Fermentas GmbH)ش رکت   باز 355 مولکولی نشانگر

 و شد الکتروفورز درصد 3آگاروز  ژل ساخت آلمان( در

مق دار   ف و ،  ژن مناس ب  ان دازه  تکثی ر  از اطمینان از پ 

 ش رکت  مولک ولی  بخ ش  ب ه  ارسال از پ  باقیمانده آنها

 عن وان  به سازی و لصخا ،)ساخت کره جنوبی( ماکروژن

DNA ه ای  واک نش . ش دند  استفاده يابی توالی الگو برای 

 بس  ته ب  ا forward آغ  ازگر هم  راه ب  ه DNA ي  ابی ت  والی

BigDye  ش   رکتApplied Biosystems س   اخت ،

، XL3730)م  دل  DNA analyzer دس  تگاه آمريک  ا( ب  ا

 انج ام ، ساخت آمريک ا(  Applied Biosystemsشرکت 

 .شد

 ب ا  مش ابه  ه ای  توالی بازنگری ها، توالی تعیین از پ 

 ب  رای. ش  د انج  ام 31/3نس  خه  Chromas اف  زار ن  رم

 ي ابی  ت والی  ه ای  نمون ه  ه ا،  توالی میان اختلاف شناسايی

 ,.Clustal W (Thompson et al اف  زار ن رم  ب  ا ش ده 

 مولک ولی  تن وع  ه ای  ش اخص . ش دند  رديف هم (1997

 تن وع  لی،چندش ک  ه ای  مک ان  ه ا،  هاپلوتی پ  تعداد نظیر

 اس اس  ب ر  واري ان   هم راه  نوکلئوتیدی ب ه  و هاپلوتیپی

 انتظ   ار، م   ورد يگوس   یتیهتروز Nei (3344،)م   دل 

 است ها جمعیت جدايی نشانه که (FST) ژنتیکی واگرايی

 تکرار 3555 با برداری نمونه مناطق بین جفتی صورت به

(Slatkin and Hudson, 1991) اف  زار  ن  رم توس  ط

Arlequin  3/1نس  خه (Excoffier et al., 1992) و 

. ش د  محاس به  DnaSp (Rozas et al., 2003)اف زار   نرم

 ه  ای آزم  ون روش ب  ا جمعیت  ی پ  راکنش و گس  ترش

 :ش   امل دو آزم   ون  (neutrality tests) طرف   ی ب   ی

Tajima's D (Tajima, 1989)  وFu's FS (Fu, 1997) 

های  درخت .دش بررسی 3/1نسخه  Arlequin افزار نرم با

 Maximumو  UPGMA ه  ای روش ب  ا یل  وژنتیکیف

Parsimony اف  زار ن  رم توس  ط تک  رار 3555 و MEGA 

 .(Kimura, 1980) گرديد رسم 4نسخه 
 

 16S rRNA ژن تکثیر برای ترموسايکلر دستگاه اجرايی برنامه -3 جدول

 PCR مراحل سانتیگراد( )درجه دما زمان چرخه تعداد

 اولیه سازی واسرشت 31 دقیقه 1 3

15 

 سازی واسرشت 31 ثانیه 15

 الحا  44 ثانیه 41

 بسط 43 ثانیه 35

 نهايی بسط 43 دقیقه 1 3

 

 جينتا

 16S rRNA ژن ری  تکث برای PCR واکنش یساز نهیبه

 داد نشان گرادیسانت درجه 35-44 يیدما بیش از استفاده با

 درج ه  44 یدم ا  ،آغازگر اتصال یبرا دما نيتر مناسب که
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 امک ان  '16Sbr3 و '16Sar5 یآغازگره ا  است. دگرایسانت

 جف ت  445 یبيتقر طول به 6S rRNA ژن از یبخش ریتکث

 ژل یرو PCR محصول یباند یالگو نمودند. فراهم را باز

 است. شده داده نشان 3 شکل در درصد کي زوآگار
 

 
 

 درصد کي آگاروز ژل یرو 16S rRNA ژن PCR محصول یباند یالگو -3 شکل

 

 دو در پی  هاپلوت 4 تعداد شده، انجام زیآنال اساس بر

 پی  هاپلوت 1 .دش   يیشناسا کيریس و لافت خور منطقه

 ب ه  مربوط پیهاپلوت 4 و لافت خور یها نمونه به مربوط

 یه ا  نمون ه  از نمون ه  4 بودن د.  کيریس   خور یها نمونه

 بودن    د مش    تر  پی    هاپلوت یدارا لاف    ت منطق    ه

 یه ا  نمون ه  از نمون ه  3 و (3 و 3 ش ماره  یه ا  پیهاپلوت)

 بودن  د مش  تر  پی  هاپلوت یدارا زی  ن کيریس   منطق  ه

 دو نیب   یمش ترک  پی  هاپلوت چیه   (.4 شماره پیهاپلوت)

 ه ا  پی  هاپلوت یتم ام  و امدین دست بهشده  مطالعه منطقه

 (.3 جدول) بودند فرد به منحصر

 نمون   ه 35 از حاص   ل ش   ده في   رد ب   از 444 از

 یگ    ویم در 16S rRNA ژن ش    ده ي    ابی ت    والی
F. merguiensis ی ژن    گ   اهيجا کي    منطق   ه، دو

 3534 و م  ورف یپل   یژن   گ  اهيجا 444 مونوم  ورف،

 یب الا  اریبس نرخ دهنده نشان که آمد دست به ونیموتاس

 یش کل  چن د  گون ه  چیه   .اس ت  گون ه  نيا در ونیموتاس

  نشد. مشاهده (InDells) حذف و اضافه

 منطق ه  دو های نمونه نیب FST عامل محاسبه اساس بر

ه ب   34/5 منطق ه  دو نیب یتیجمع فاصله ک،يریس و لافت

 دو ه ای  نمون ه  51/5 احتم ال  س طح  در ک ه  آم د  دست

داری  معن ی  اخ تلاف  یکم   فاص له  ب ا شده  مطالعه منطقه

  (.P، 54/5=P value>51/5) نداشتند

 و UPGMAی ب ا روش  تکاملی ها درخت میترس در

Maximum Parsimony تی  جمع دو ازيی مجزا شاخه 

 دو نیب   را یمشخص   يیای  جغراف س اختار  و نشد مشاهده

  (.4 و 1های  )شکل نداد نشان منطقه

 یبرا Fu's FS و Tajima's D آزمون مقدار نیانگیم

 محاس به  من اطق  نیب   11/35 و 33/3 بیترت به ،یتوال 35

 یآم  ار لح  ا  ازام  ا ب  ود  مثب  ت ش  اخص دو ه  ر ش  د.

  (.1 )جدول (P، 53/5=P value>51/5) نبودند دار معنی

 ب الا  منطق ه  دو هر یبرا یژن ای يپیهاپلوت تنوع زانیم

 زانی  م ب  ه لاف  ت خ  ور در و( 355/5ت  ا  455/5) ب  ود

 زانی    م ب    ه کيریس     خ    ور در و 455/5 ± 334/5

 تن    وع، نیهمچن     د.محاس    به ش      355/5 ± 333/5

 در یبررس   م ورد  ژن یب را  یت  یجمع درون یدینوکلئوت

 کيریس خور در و 134/5 ± 135/5 زانیم به لافت خور

 یپیهاپلوت تنوع زانیم .شد ثبت 314/5 ± 143/5 زانیم به

 (یت  یجمع نی)ب   ها نمونه یتمام یبرا یدینوکلئوت تنوع و

 محاس به  343/5 ± 453/5 و 311/5 ± 554/5: بی  ترت به

 لاف ت  خور یبرا انتظار مورد هتروزيگوسیتی زانیم .شد

 313/5 ± 333/5 کيریس خوری برا و 134/5 ± 333/5

 .(4 جدول) آمد دست به
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 16S rRNA F. merguiensis ژن یپیه اپلوت  پ راکنش  -3 ج دول 

 کيریس و لافت خور منطقه دو در

 هاپلوتیپ

 منطقه
 جم  4 3 1 4 1 3 3

 1 - - - - 3 3 3 لافت

 1 3 3 3 3 - - - کيریس

 35 3 3 3 3 3 3 3 جم 

 

 
 یگ     ویم 16S rRNA ژن یتک     امل درخ     ت -1 ش     کل

F. merguiensis با روش کيریس و لافت اتيخور UPGMA 

 

 
 یگ     ویم 16S rRNA ژن یتک     امل درخ     ت -4 ش     کل

F. merguiensis ب ا روش  کيریس و لافت اتيخور Maximum 

Parsimony. 

 
 یگ و یم در Fu's FS و Tajima's D یه ا  آزمون جينتا -1 جدول

F. merguiensis کيریس و لافت خور دو 

 
Tajima’s D Fu’s FS 

 
P value D P value FS 

 44/33 55/3 11/3 33/5 لافت خور

 44/4 33/5 43/3 34/5 کيریس خور

 11/35 33/5 33/3 33/5 نیانگیم

 خور دو در F. merguiensisی کیژنت تنوعی ها شاخص -4 جدول

 کيریس و لافت

 خور سیريک خور لافت  شاخص

 1 1 شده های بررسی تعداد نمونه

 444 444 شده ی بررسیها جايگاه

 413 434 ی چند شکلیها جايگاهتعداد 

 555/5 555/5 چند شکلی اضافه و حذف

 4 1 تعداد هاپلوتیپ

 314/5 ± 143/5 134/5 ± 135/5 تنوع نوکلئوتیدی

 355/5 ± 333/5 455/5 ± 334/5 تنوع هاپلوتیپی

 313/5 ± 333/5 134/5 ± 333/5 هتروزيگوسیتی مورد انتظار

 

 میگ   وی 16S rRNAژن  لئوتی   دینوک ترکی   ب
F. merguiensis اس  ت.  ش  ده داده نش  ان 1 ج  دول در

نشان داد ک ه   16S rRNAژن  مطالعه ترکیب نوکلئوتیدی

 درصد( است. 35/34) Aو  Tاين توالی غنی از بازهای 

 
 یگ    ویم 16S rRNA ژن یدی    نوکلوت بی    ترک -1 ج    دول

F. merguiensis درصد( کيریس و لافت خور دو در( 

 جم  C T A G طقهمن

 355 34/33 43/14 33/11 34/33 خور لافت

 355 35/33 35/14 11/11 14/34 خور سیريک

 

 بحث
 یمولک ول  نينو یها روش توسعه با اخیر یها دهه در

 یتک امل  و جمعیت ی  ،یک  یژنت ساختار مورد در تحقیقات

 جه ان  کش ورهای  اغل ب  در آبزي ان  مختل ف  یها گونه

 اعم ال  س بب  آنه ا  نت ايج  از دهاس تفا  واس ت   شده انجام

 ريذخ ا  یبازس از  یراس تا  در ص حیح  و یعلم   مديريت

 یژن   س  اختار حف  ظ و یپ  رور یآب  ز توس  عه آبزي  ان،

 و یکیژنت ساختار نییتع .است شده مختلف یها جمعیت

 از برخ  ورداری و آبزي  ان مختل  ف یه  ا گون  ه جمعیت  ی

 قراب  ت می زان  تعی ین  ب رای  نين  و و س ري   ه ای  تکنی ک 

 توان  د م  ی ای گون  ه درون و ای گون  ه ب  ین یخويش  اوند
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 ي ی اجرا م ديران  اس تفاده  ب رای  خ وبی  بس یار  راهگشای

 در وي   ژه ب   ه و آبزي   ان بیش   تر در ک   ه چ   را ،باش   د

 یشناس   خ  تير ص  فات وج  ود علی  رغم پوس  تان س  خت

 س  طو  در یت  وجه قاب  ل ژنتیک  ی ه  ای تف  اوت يکس  ان

 دارد وج  ود متف  اوت يیای  جغراف من  اطق در و مختل  ف

(Palumbi et al., 1991). 

 ،ه ا  جمعی ت  نیب   کی  تفک یه ا  ش اخص  ترين مهم از

 نیب   يیج دا  اي   زيتم ا  دهن ده  نش ان  ک ه  اس ت  FST عامل

 يیای  جغراف مختل  ف من  اطق در ک  ه اس  ت يیه  ا جمعی  ت

 در .(Mohamadian et al., 2010) ن  دينما یم   س  تيز

 نیب  درص  د  31 ن  انیاطم ب  ا FST زانی  م حاض  ر یبررس  

 ش د  محاس به  دار معن ی  ری  غ و 34/5 منطق ه  دو یه ا  نمونه

(51/5<P.) یدار معن ی  ع دد  مق دار  ک ه  ني  ا ب ه  توجه با 

 نيبن  ابرا ب  ود 51/5 احتم  ال س  طح ب  ه کي  نزد (54/5)

 F. merguiensis جمعیت میگوی قاطعیت دو با توان نمی

 در خوريات لافت و سیريک را يکی دانست.

 یب  را کی  لوژنتیف درخ  ت رس  م از حاص  ل جينت  ا

 ي ی مجزا یها شاخه کيریس و لافت منطقه دو یها نمونه

 کی   تفک نتوانس   ت و ن   داد نش   ان را تی   جمع دو از

 کيریس   و لافت اتيخور مختلف یها نمونه يیایجغراف

 ش  امله  ا  جمعی  ت نیب   تف  اوت ده  د.آزمون نش  ان را

Tajima's D و Fu's FS آم د  دس ت  به دار معنی ریغ نیز 

 یگ  ویم یه  ا جمعی  ت ب  ودن مس  تقل هیفرض   نيبن  ابرا و
F. merguiensis رد کيریس    و لاف   ت منطق   ه دو 

 یگ  ویم ه  ا، آزم  ون ني  ا اس  اس ب  ر نيبن  ابرا ش  ود. یم  

F. merguiensis احتم الاً  کيریس و لافت منطقه دو در 

 یگس تردگ  و بسط و اند شده لیتشک یواحد تیجمع از

 وج ود  که ندارد وجود منطقه دو یها نمونه نیب یتیجمع

 را مس أله  ني  ا زی  ن یب ردار  مون ه ن من اطق  درون بالا تنوع

 د.ينما یم ديیتأ

 رون د  بر مهمی تأثیر ها جمعیت بین جغرافیايی هفاصل

 Wang et) دارد ژن ی  جريان و ژنتیکی ساختار ،یتکامل

al., 2008). یک  یژنت فاص له  يیایجغراف فاصله شيافزا با 

 اث ر  در یژن   انيجر کاهش آن علت که ابدي یم شيافزا

 ,.Beacham et al) است یعیطب اي یکيزیف موان  وجود

 ,.Rezaei et al ؛Mohamadian et al., 2010 ؛2004

 کی  تفک وجود عدم یاحتمال های تعل از یکي .(2010

 اتي  خور F. merguiensis یگ  ویم تی  جمع یک  یژنت

 لاف ت  منطق ه  خ ور  يیایجغراف تیموقع کيریس و لافت

 از توان د  یم   بس ته  باًيتقر مکان کي صورت به که است

 دو نیب   F. merguiensis یگ و یم ادي  ز مهاجرت زانیم

 منطق ه  دو ک ه  آنج ا  از .آورد عم ل  به یریجلوگ منطقه

 ندارن  د یچن  دان يیای  جغراف فاص  له کيریس   و لاف  ت

 انيجر کاهش بر يیایجغراف فاصله ریثأت موضوع نيبنابرا

 نس بتاً  فاص له  لیدل به ،نيبنابرا رسد. یم نظر به یمنتف یژن

 دهي  پد قي  طر از تی  جمع دو ني  ا انی  م تم اس  ک،ينزد

 باع    موض  وع ني  ا ک  ه اس  ت ريپ  ذ امک  ان مه  اجرت

 زيتما عدم جهینت در و یژن انيجر متوسط زانیم یبرقرار

 ؛(Cui et al., 2007 ش ود  یم   ه ا  جمعیت یکیژنت یبالا

(Ghodsi et al., 2011. 

 ج  هینت در ه  ا جمعی  ت نیب   یک  یژنت اخ  تلاف اص ولاً 

 ديآ یم وجود به خا  منطقه کي در افراد شدن مجتم 

 ب ا  یدرون   زشی  آم واس طه  ب ه  گونه کي یها جمعیت و

 را تی  جمع هم ان  ب ه  منحص ر  یژن مخزن کي گريکدي

رس د   . به نظر م ی (Pinera et al., 2007) کنند یم جاديا

 اتيخور در F. merguiensis یگویم تیجمع مورد در

 نیب    مه   اجرت و یژن    اني   جر کيریس    و لاف   ت

 توجه بااما  است وستهیپ وقوعه ب مناطق نيا یها جمعیت

 ب ه  هن وز  منطق ه  دو تی  جمع مناس ب،  یمولکول تنوع به

 .باشند دهینرس کامل یتیجمع کیتفک اي تعادل
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 در منطق ه  ه ر  میگوه ای  جغرافی ايی  پراکنش اصولاً

 تحم ل  می زان  وي ژه  ب ه  محیط ی  زيست شرايط با ارتباط

 ثر،ؤم   عوام ل  س اير  ي ا  ش وری  نوس انات  ب ه  نسبت آنها

 و ها مصب وجود آن، به میگوها وابستگی و بستر شرايط

 رفتاره ا  همچنین و آن هیدرولوژيک شرايط و خوريات

 زانی  م ب ر  که دارد قرار هم میگوها مهاجرتی الگوهای و

 ,Garcia and Le Reste) اس ت  رگ ذار یثأت یژن انيجر

 ترين مهم از یکي .Croos and Pálsson, 2010) ؛1981

 ع دم  اي بیترک ،یکیژنت ساختار در تواند یم که یعوامل

 وج ود  باش ند  داش ته  دخال ت  منطقه دو تیجمع بیترک

 اس ت  یبررس مورد مناطق در یاهیگ اي یکيزیف سدهای

Tiedemann et al., 2000)؛ Ghelichpour et al., 

 ت وان  یم   ارتب اط  نيا در .Rezaei et al., 2010) ؛2010

 منطق ه  دو ه ر  رد ح را  ه ای  جنگل و اتيخور وجود به

 من اطق  ت رين  مه م  از یکي حرا های جنگل داشت. اشاره

 .اس ت  پوستان سخت و انیماه لارو هيتغذ و یگاه نوزاد

 و مص ب  و خ ور  وج ود  کيریس   و لاف ت  منطقه دو در

 متع دد  یه ا  س تگاه يز ح را  یها جنگل پراکنش نیهمچن

 وج ود  و يیغ ذا  من اب   ب ودن  ف راهم  جهت از را یمناسب

 یگ  ویم یلارو پس  ت و ین  وزاد مرحل  ه یب  را پناهگ  اه
F. merguiensis یمولکول تنوع وجود آورد. یم فراهم 

 دو ني  ادر  F. merguiensis یگ و یم در آمده دست به

 نیهمچن   و یاهی  گ یسدها نيا جهینت در تواند یم منطقه

 ح را  یه ا  جنگ ل  و اتيخور در یستگاهيز تنوع وجود

 باشد. زین

 ان دازه  گوه ا، یم شپ راکن  ب ر  ثرؤم   عوام ل  گريد از

 اتيخور از میگوها مهاجرت محور طول در .است گویم

 میگوه ای  ترتیب به عمیق، های آب سمت به ها مصب و

 های آب در بزرگتر میگوهای و ساحلی مناطق در جوان

 س ن،  و ان دازه  شياف زا  ب ا  ش وند.  م ی  مش اهده  ت ر  عمیق

 من اطق  س مت  ب ه  اتي  خور ني  ا از گ و یم یه ا  جمعیت

 مه اجرت  مث ل  دی  تول و یجنس   بل و   یبرا ايدر تر قیعم

 ب ه  مج دداً  شده دیتول کيپلاژ یلاروها سپ  کنند. یم

 ینوج وان  مراحل تا کنند یم حرکت اتيخور نيا سمت

 ن،يبن ابرا  ن د. ينما یسپر مناطق نيا در را یلارو پست و

 ت  ا یژن   اني  جر و مه  اجرت رفت  ار اتي  خور ني  ا نیب  

ب ا   ش ده  میس  تر یتک امل  درخت و است برقرار یحدود

 دو نیب يیایجغراف کیتفک نتوانست زین UPGMA روش

 وج ود  یاص ل  ه ای  تعل   از یک  ي ده د.  نش ان  را منطقه

 ،يیاي  در جان داران  یه ا  جمعیت در یکیژنت های تفاوت

 در بن ابراين،  اس ت.  آنه ا  یپراکن دگ  و گسترش يیتوانا

 يیاي  در موج ودات  یزن دگ  مراحل از یکي که یصورت

 است ممکن آنها گسترش باشد، تهداش یپلانکتون حالت

 وج ود  ،گ ر يد بی ان  ب ه  فت د. یب اتف ا   مختلف فواصل در

 انتشار عمده ليدلا از گوهایم در کيپلاژ یلارو مرحله

 در و مختل  ف يیای  جغراف فواص  ل در آنه  ا گس  ترش و

 ه ا  جمعیت زيتما عدم و یژن انيجر زانیم شيافزا جهینت

 مراح ل  ودنب دارا .(Croos and Pálsson, 2010) است

 ب  ه توان  د یم   اني  آبز در کي  پلاژ لارو و یپلانکت  ون

 نظ ر  از زيمتم ا  ری  غ و ب الا  یپراکن دگ  ب ا  يیه ا  جمعیت

 مراح  ل فق  دان ب  ا ه  ايی گون  ه ب  ا س  هيمقا در یک  یژنت

 ,Weersing and Toonen) ش  ود منج  ر یپلانکت  ون

  .Ghasabshiran et al., 2013) ؛2009

 تن وع  م ورد  در حاضر قیتحق از آمده دست به جينتا

 عن وان  ب ه  F. merguiensis یگ و یم یک  یژنت ساختار و

 داد نش ان  هرمزگ ان  استان در گویم دیص گونه ترين مهم

 نیب   و یت  یجمع درون یدینوکلئوت و یپیهاپلوت تنوع که

 جیخل   در کيریس   و لافت اتيخور نیب يیبالا یتیجمع

 ب ودن  یکي ،یتیجمع زیآنال به توجه با دارد. وجود فارس

 اتي  خور در F. merguiensis یگ  ویم یه  ا معی  تج

 در نم ود.  عنوان بالا نیقي باتوان  نمی را کيریس و لافت

 درون در یپیه   اپلوت تن   وع زانی   م پ   ژوهش حاض   ر،
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 کيریس   و لافت منطقه دو نیب زین و منطقه هر یها نمونه

 4 تع داد  ،ش ده  یبررس   یت وال  35 از .بود يیبالا حد در

 تن وع  ت راز  .دي  گرد يیشناس ا  ف رد  ب ه  منحصر پیهاپلوت

 دارای جمعی ت  اف راد  تم ام ) ص فر  از تواند می هاپلوتیپی

 دارای جمعی ت  اف راد  تم ام ) ي ک  ت ا  (يکسان هاپلوتیپ

 تن وع  یب الا  زانی  م .باش د  متغیر (متفاوت های هاپلوتیپ

 در یت  یجمع نیب   و درون یدی  نوکلئوت تنوع و یپیهاپلوت

 ني  ا یب الا  یکیژنت تنوع ديمؤ F. merguiensis یگویم

 .است یبردار نمونه منطقه دو در گویم گونه

 در ش  ده مش  اهده یدی  نوکلئوت و یپیه  اپلوت تن  وع

 تن وع  از آم ده  دس ت  به جينتا محدوده در حاضر قیتحق

 اهیس    یبب   ر یگ   ویم ه   ای گون   ه در يیايتوکن   دریم

(Penaeus monodon) (Benzie et al., 2002)، 

-Valles) (P. vannamei) یغرب    دیس   ف یگ   ویم

Jimenez et al., 2006)، یگ  ویم P. duorarum 

(McMillen-Jackson and Bert, 2004)، یگ  ویم 
Litopenaeus setiferus. (McMillen-Jackson and 

Bert, 2003) ینیچ یگویم و (P. chinensis) (Kong 

et al., 2010)  تن  وع یب الا  س طو   یهمگ   ک ه  اس ت 

تحقی ق   جينت ا  ب ا  تن اق   در نمودند. گزارش را یکیژنت

 ین  یچ یگ و یم در (34/5) ینيیپا یپیهاپلوت تنوع ،حاضر

 ,.Cui et al) ش د  گزارش آرام انوسیاق غرب شمال در

 یب را  ب الا  یپیه اپلوت  تن وع  زانی  م ،یکل طور به. (2007

 (Decapods) اني  پا ده راسته ويژه به و يیايدر های گونه

 McMillen-Jackson and Bert) س ت ین معم ول  ری  غ

 ,.Stamatis et al ؛Peijnenburg et al., 2004 ؛2004

 ب ه  اغلب بالا تنوع نيا .Zardoya et al., 2004) ؛2004

 و يیاي  در ه  ای گون  ه در تی  جمع ان  دازه ب  ودن ب  زر 

 ش ود  یم   داده نسبت اديز فواصل در گسترده یپراکندگ

 ف رد  به منحصر یها پیهاپلوت از یاریبس ینگهدار به که

 ش  د خواه  دمنج  ر  تی  جمع پ  راکنش و رش  د ط  ول در

Watterson, 1984)؛ (Bucklin and Wiebe, 1998. 

 ین  واح نیب   اس  ت ممک  ن ثرؤم   تی  جمع ان  دازه البت  ه

 ب ه  دارد اني  جر گون ه  پ راکنش  ک ه  يیایجغراف مختلف

 و کند رییتغ خيتار طول در تیجمع يیايپو نديآفر علت

 یرات  ییتغ دس تخوش  زی  ن یک  یژنت تن وع  سطو  جهینت در

 .(Croos and Pálsson, 2010) دشو

 یل  وژنیف درخ  ت رس  م ،یکل   یبن  د جم    کي   در

 یگ  ویم خص  و  در را یمشخص   يیای  جغراف س  اختار

F. merguiensis اس تان  کيریس   و لاف ت  اتيخور در 

 یگس تردگ  و بس ط  ک ه  چن د  ه ر  .ن داد  نشان هرمزگان

 ک ه  FST ش اخص  اس اس  ب ر ام ا   نش د  مش اهده  یتیجمع

 درخ  ت رس  م ج  هینت و ب  ود دار معن  ی ح  د ب  ه کي  نزد

 دو یه ا  جمعی ت  ب ودن  یکي نیقي به توان ینم ،یلوژنیف

 قی  تحقاي ن   جينت ا  اساس بر نیهمچن نمود. انیب را منطقه

 ب ه  یابیدس ت  منظ ور  ب ه  اس ت  یض رور  که شد مشخص

 یت  یجمع ت ر  گسترده مطالعات انجام و یلیتکم اطلاعات

 شود. استفاده زین یژنوم اي يیايتوکندریم یها ژن ريسا از

 در ب ار  نخس تین  یب را  پژوهش حاضر که نيا به توجه با

 در DNA ي ابی  ت والی  روش و 16S rRNA ژن با کشور

 ب ه  یت وجه  قاب ل  اطلاعات د،يگرد انجام یموز یگویم

 یبردار بهره و تيريمد جهت در تواند یم که آمد دست

 در زین و یآب مناب  در گونه نيا ارزش با ريذخا از داريپا

 رد.یگ قرار استفاده مورد کشور یپرور یآبز صنعت
 

 .سپاسگزاري

 قاس  می دوز چکم  ه مهن  دس آق  ای نگارن  دگان از

 پ روری  آب زی  پژوهشکده ژنتیک بخش ارشد کارشناس

 در همک  اری خ  اطر ب  ه بن  در انزل  ی داخل  ی، ه  ای آب

 نمايند. سپاسگزاری می آماری های تحلیل
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Abstract 

Banana shrimp Fenneropenaeus merguiensis is one of the most important shrimp species in the 

Persian Gulf compromising about 60% of total shrimp catch in Hormozgan Province. 

Regarding the importance of banana shrimp in fisheries industry, phylogeny and genetic 

structure of the population of this in Laft and Sirik estuaries in the Persian Gulf was investigated 

using mitochondrial 16S rRNA gene sequencing. Results of 16S rRNA gene sequencing of 10 

shrimps including 448 aligned base pairs yielded one monomorphic locus, 447 polymorphic 

loci and seven haplotypes. No insertions and deletions were observed. F- statistic parameter at 

95% level of confidence was 0.14 and was not significant between the two populations 

(P value= 0.08). Phylogenetic trees did not show a differentiated geographical structure between 

the two regions. Mean values of Tajima’s D and Fu’s Fs between the regions were 2.61 and 

10.33, respectively. Insignificant values of these tests are indicative of no expansion of 

F. merguiensis population between the two regions. Haplotype and nucleotide diversity of the 

shrimps were 0.933 ± 0.004 and  0.802 ± 0.672, respectively for the two regions. The results of 

this study revealed that F. merguiensis populations of Laft and Sirik estuaries had high levels of 

genetic diversity but regarding the value of F- statistic parameter and its significance level, the 

existence of genetically similar populations could not be deducted with high level of 

confidence. The results of present study could be considered in fisheries management for 

restocking programs and conservation of genetic diversity of populations. 

Key words: Phylogeny, Persian Gulf, Laft and Sirik estuaries, Jinga shrimp, Fenneropenaeus 

merguiensis, 16S rRNA 
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