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چکیده 
در سواحل خلیج فارس با استفاده از ) Metapenaeus affinis(میگوي سفید هايبه منظور مطالعه تنوع ژنتیکی جمعیت

1386پاییز دراستان خوزستان بوسیف -فه یبحرکان  و لمناطق از ز بافت عضله شناي میگو، انمونه 60،ریزماهوارهروش 
استخراج شده با DNAیت استخراج و سپس کمیت و کیفآمونیومها به روش استات ژنومی نمونهDNA. آوري شدمعج

جفت آغازگر5با استفاده از PCRواکنش . درصد تعیین شد1متري و الکتروفورز ژل آگارز تواستفاده از روش اسپکتروف
نیترات نقره رنگ آمیزي الکتروفورز و با درصد8با استفاده از ژل پلی آکریل آمید PCRل محصو. رفتانجام گریزماهواره 

میزان شباهت و هاي واقعی و موثر، هتروزایگوسیتی مشاهده شده و مورد انتظار،فراوانی آللی، تعداد آللقدارم.مشاهده گردید
با استفاده از نرم افزار AMOVAآزمونو جریان ژنی براساسRstوFstواینبرگ، مقادیر -فاصله ژنتیکی، تعادل هاردي

ايریزماهوارهجایگاه5که هردادتایج بدست آمده از این بررسی نشان ن. محاسبه گردیدPop GeneوGene Alexژنتیکی 
میـانگین هتروزایگوسـیتی   بود و7/3و7تیب تربمیانگین تعداد آلل مشاهده شده و موثر  . بودندبررسی شده پلی مورف

-رگ مناطق بحرکـان و لیفـه   واینب-در بررسی تعادل هاردي. سبه شدمحا66/0و 27/0مشاهده شده و مورد انتظار بترتیب
Fstمیـزان  AMOVAاساس تست بر. واینبرگ بودند-هاي مورد بررسی خارج از تعادل هارديجایگاهبوسیف در تمامی 

بین مناطق بیشترین فاصله ژنتیکی.بود092/2و 372/0، 107/0تیب ترببین مناطق مورد بررسی )Nm(جریان ژنیوRstو
با توجه به نتایج بدست آمده و وجود تفاوت ژنتیکی  بین . بود571/0و کمترین شباهت ژنتیکی 561/0برداري شده، نمونه
گروه دو در مناطق مورد بررسی وجود نداشته و بطور کلی فیدمیگوي ستوان عنوان نمود که جمعیت واحدي از ها، مینمونه

.کنندبوسیف زیست می-ژنتیکی متفاوت در مناطق بحرکان و لیفه

خلیج فارس، Metapenaeus affinisتنوع،،ژنتیک جمعیت:کلیديلغات

نویسنده مسئول*
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دمهمق
بر متمادي تغییرات شرایط اقلیمی و جغرافیایی طی سالهاي 

ژنتیکی تنوع ،تغییراتر گذاشته و سبب یثتاهاي آبزیان جمعیت
اعمال مدیریت صحیح بر ذخایر .گردیده استهاانقراض گونهیا 

پروري زمانی با موفقیت همراه خواهد بود يآبزیان و توسعه آبز
هاي بومی منطقه مورد مطالعه که شناسایی ذخایر ژنتیکی گونه

، هادر این زمینه شناخت صحیح گونهاولین گام .قرار گیرد
.باشدو نژادها میهاجمعیت

ده در آبهاي استوایی و نیمه استوایی ئیمیگوهاي خانواده پنا
و با ارزش آبزیان میگوها از وند، شدر سراسر جهان یافت می

باشند که از ارزش غذایی خلیج فارس و دریاي عمان میاقتصادي
،هاي مهم میگوي پنائیدهیکی از گونه. بسیار بالایی برخوردارند

باشد که از لحاظ می)Metapenaeus affinis(میگوي سفید
دندانه بوده و 11تا 8شناسی راستروم داراي خصوصیات زیست

اندك به پاي سومی شاخک حسی رسیده یا از با یک برگشتگی
رنگ بدن زرد کمرنگ متمایل به سبز یا قرمز بوده . گذردآن می

هاي سبز متمایل به آبی یا صورتی نمونهو در بعضی از مواقع
هاي حسی قرمز رنگ شاخک. شوداي یافت میمتمایل به قهوه

پاهاي شنا نیز . شدبایا همرنگ میبوده و پاهاي حرکتی سفید
رنگ نوك اندام یوروپاد .باشدداراي طیف رنگی قرمز تا سفید می

,FAO(سبز می باشدسفید یا زرد متمایل بهمعمولاً 1985(.
میگوي سفید در آبهاي خلیج فارس و دریاي عمان تا آبهاي 

پراکنش . همچنین در آبهاي سریلانکا وجود داردو جنوبی هند
ن نیز ادامه هاي فیلیپین و جزیره تایوابتا آبیشتر آنها در شرق

د در خلیج فارس پراکنش میگوي سفی). FAO,1985(یابدمی
.باشدهرمزگان میدر مناطق خوزستان،  بوشهر و

و ) سواحل(اه دریا این گونه در استان خوزستان در دو زیستگ
کند که مهمترین آن زیستگاههاي غربی میخوریات زیست 

نطقه خوریات م،)بحرکان(زیستگاههاي شرقی ،)وسیفب–لیفه (
میگوي سفید  ). 1372، نديیمنیام(باشدماهشهر و بندر امام می

میگوهاي بزرگ .استبالغ یکی از اجزاء اصلی مهاجر فون خورها 
رشد .مانندمهاجرت نموده در حالیکه میگوهاي ریز در خورها می

.برندبسر میهد که میگوها در خورها دمیمیگوها زمانی رخ 
ی مانده قمرحله جوانی در سواحل خورها بامیگوي سفید بالغ تا

درجه .کندسپس این زیستگاه را به سمت اعماق ترك می
دور به مناطق ان عامل مهم در مهاجرت مجدد میگوحرارت بعنو

,Garcia(شوداز ساحل محسوب می با وجود اینکه ). 1984
باط با میگوهاي خانواده لوژیک زیادي در ارتاطلاعات فیزیو

تحقیقات کمی در مورد نسبتهاي ،پنائیده وجود دارد
شده استانجامخویشاوندي و جمعیتی در این گروه با اهمیت

هاي زیر اشاره نمودتوان به گزارشکه از آن جمله می
)Baldwin et al.,1998(.

) Penaeus monodon(بررسی تنوع ژنتیکی میگوي ببري 
Xu(با استفاده از روش میکروستلایتن در فیلیپی et al.,

Penaeus(بررسی تنوع ژنتیکی میگوي ببري و ) 2001
monodon( منطقه جغرافیایی در تایلند5در)Supugul et

al., 2000(. در مورد تنوع مطالعاتی کنون تااینکه با توجه به
میگوي سفید در خلیج فارس با احتمالیهاي ژنتیکی جمعیت

لذا این بررسی ،صورت نگرفته استریزماهوارهه از نشانگر دااستف
وي سفید با استفاده احتمالی میگهاي با هدف شناسایی جمعیت

.در استان خوزستان انجام شده استریزماهوارهاز نشانگر 

روش کارمواد و 
برداري از دو منطقه سواحل شرقی و غربی خلیج فارسنمونه

کیلومتري از یکـدیگر قـرار  84فاصله که در در استان خوزستان 
تورهـاي تـرال   ها بـا اسـتفاده از  نمونهصید . صورت گرفت،دارند

نمونه میگو از منطقه بحرکان 30تعداد در این بررسی .انجام شد
و2560/4929/995/2954مختصــات بـا (متـر 8-14در عمـق  

بوسیف در -نمونه از منطقه لیفه 30و ) 882/4931/838/2955
ــق ــر 2-3عمـ ــات  (متـ ــا مختصـ و 969/4558/377/3002بـ

ها پـس از  کلیه نمونه.آوري گردیدجمع) 89/4558/797/3005
و بـراي انجـام   درصـد تثبیـت  96الکل اتـانول  صید بلافاصله در

آزمایش و مطالعات ژنتیکی به آزمایشگاه  ژنتیک دانشگاه علوم و 
منتقـل  و پژوهشکده اکولوژي دریاي خزر فنون دریایی خرمشهر

.گردیدند
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برداري میگوي سفید در سواحل استان خوزستانمناطق نمونه: 1شکل

بـا  اسـتات آمونیـوم  بـا بهینـه کـردن روش    DNAاستخراج 
& Fevolden(پاي شـنا انجـام شـد   عضله  استفاده از قطعات  

Pogson, راج شـده  اسـتخ DNAو بررسی کمی و کیفی ) 1997
و الکتروفورز ژل آگـارز  ) اپندورفمدل(توسط دستگاه بیوفتومتر 

. درصد صورت پذیرفت1

ریزمـاهواره رایمـر  پجفـت  5از PCRبراي انجـام واکـنش   
بـافر  µl5با استفاده از PCRواکنش ). 1جدول(استفاده گردید

PCR)X10( ،dNTP با غلظتµM200 ،1  واحد آنـزیمTaq

DNA polymerase،MgCl2 با غلظتmM5/2 ،20  نـانوگرم
DNA اي کـه حجـم نهـایی محلـول     هدف و آب مقطر به انـدازه

. برسد، انجام شدµl25واکنش به 

Xu(مورد استفاده براي میگوي سفیدریزماهوارهتوالی و مشخصات پرایمرهاي : 1جدول  et al., 2001(

توالی پرایمرجایگاه
3'→5'

دماي اتصال
محدوده آللی)سانتیگراد(

TUZXPm4/82F:ATTCATCAGCTAGCCTTG
R:CGTTTACTGCATTCACTACC42145 -120

TUZXPm2/41F:AAGGCAGATTTTCTAGCC
R:ATCAAGGGAGACATTCAG42284 -252

TUZXPm4/9F:ATCTGACAGGGCACCATAC
R:AGTCGAGTCTTGAATAAGCG49284 -257

TUZXPm4/45F:ATCTCTACCAACCTGTCAGC
R:TTAGTGAACCCCCTTCGTG42434 -412

TUZXPm4/85F:CTTCGGCGGAAATATGTG
R:TTGTGTTTGTGCGAGTGC49290 -268
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ــال ســایکلربرنامــه شــرکت Auto-Qمــدل (دســتگاه ترم
Quanta biotech (مرحله اول  واسرشـته شـدن   : شاملبترتیب

)Denaturation (95  بـراي  ثانیـه 30درجه سانتیگراد به مـدت
) Annealing(مرحله دوم اتصال پرایمرها به هـدف  و یک چرخه

ط ثانیه و مرحله سـوم بس ـ 45درجه سانتیگراد به مدت 49-42
دقیقه براي 1درجه سانتیگراد به مدت Extension(72(پرایمر

.چرخه تنظیم گردید30
ــدار  ــول  ) l8-7(مقـ ــتفاده از  ژل PCRمحصـ ــا اسـ بـ

نیتـرات نقـره   سپس باوالکتروفورز شد درصد 8اکریل آمیدپلی
bpهمراه با نشانگر  DNA50 ،فراوانی آللـی،  .گردیدآمیزي رنگ

هاي واقعی ورد انتظار و مشاهده شده، تعداد آللهتروزیگوسیتی م
و فاصـله  ت، مـاتریس شـباه  جایگـاه بـراي هـر  هاي مـوثر و  آلل

FstوRst، مقادیر واینبرگ-، تعادل هاردي)Nei,1978(ژنتیکی

Gene Alexافـزار نرمبا استفاده ازتنوع ژنتیکی و، جریان ژنی 

ver. 6)Peakall & Smouse, 2005(وPOPGENE ver.

1/3)Yeh et al., 1999( همچنـین درخـت   .محاسبه گردیـد
وش پیونـد  کـاملی براسـاس فاصـله ژنتیکـی بـه ر     شناسی تموضع

ترسـیم  MEGA ver.4افـزار  از نـرم با استفاده ) NJ(همجواري 
Tamura(گردید et al., 2007.(

نتایج
ــله نمونـــه 60در ایـــن بررســـی  ــوعضـ ي پــاـي شـــناي میگـ

ــفید ــتخسـ ــراي اسـ ــت DNAراج بـ ــرار گرفـ ــتفاده قـ ــورد اسـ . مـ
اـ  50هــاـکلیـــه نمونــه DNAغلظــت   نــاـنوگرم بــود کـــه  100تـ

اـرز از کیفیــت مناســبی         اـیج الکتروفــورز ژل آگـ اـ توجــه بــه نتـ بـ
اـیج حاصـــل از الکتروفــورز ژل پلــی اکریـــل    .برخــوردار بودنــد   نتـ

اـه در نمونــه  5آمیــد در هــر    اـي مــورد بررســی حالــت     جایگـ هـ
.پلی مورف نشان دادند 

بـــرداري در در دو منطقـــه نمونـــههــاـحـــداکثر تعـــداد آلـــل
اـه اـ TUZXPm2/41جایگــــ ــداقل آن در 12بــــ ــل و حـــ آلـــ

اـي اـTUZXPm4/82وUZXPm4/45جایگاههــــ آلـــــل5بــــ
).2جدول (دیده شد

ــداکثر  ــی  حــ ــی آللــ ــه در فراوانــ ــان و لیفــ ــه بحرکــ -منطقــ
در هـــــر 017/0و حـــــداقل آن 42/0و 90/0بترتیـــــب بوســـــیف 
ــوده کــــدو منطقــــه TUZXPm2/41ه مربــــوط بــــه جایگـــاـهبــ

.باشدمی

برداريمورد بررسی در مناطق مختلف نمونهجایگاههايها در فراوانی آلل:2جدول

TUZXPm 4/85TUZXPm 4/45TUZXPm 4/9TUZXPm 2/41TUZXPm 4/82جایگاه

لیفه بوسیف   بحرکانوسیف   بحرکانلیفه بلیفه بوسیف   بحرکانلیفه بوسیف   بحرکانلیفه بوسیف   بحرکان آلل
100/0017/0033/0017/000/033/000/0017/0017/000/0
2033/000/0117/000/000/0017/000/0033/005/000/0
300/0033/0517/01/0033/000/000/0033/0083/0150/0
4117/0017/0017/01/0050/000/000/0117/035/0330/0
5250/0083/0233/035/0033/000/000/0150/0017/050/0
6350/0683/0067/0167/0083/000/000/0033/0083/053/0
7067/0150/0017/0150/0150/000/0217/0050/035/023/0
8083/0017/000/0117/0417/000/0167/0133/005/000/0
9050/000/0233/0900/0300/0300/0
10050/000/000/0017/0167/0133/0
1100/0033/0117/000/0
12033/000/0
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جایگاهدر پنج ) Ne(و موثر) Na(آلل هاي واقعی،)He(انتظار موردو) Ho(مقادیر هتروزیگوسیتی مشاهده شده : 3جدول 
برداري میگوي سفیدمناطق مختلف نمونهدرپلی مورفیک ریزماهواره

منطقه

جایگاه

بوسیف-لیفه بحرکان
NaNeHoHeNaNeHoHe

4/82TUZXPm5740/2300/0635/08782/2767/0736/0

TUZXPm 2/4110960/5367/0823/06826/40200/0793/0

TUZXPm 4/95230/1100/0187/07814/333/0738/0

TUZXPm 4/457139/4100/0793/07932/2300/0659/0

TUZXPm 4/857007/2233/0502/08627/4200/0784/0

درموثرهاي هاي مشاهده شده و آللبیشترین تعداد آلل
. بود23/1و 5آن کمترین و 96/5و 10بترتیب منطقه بحرکان 

در منطقه موثر هاي مشاهده شده وتعداد آللهمچنین بیشترین 
بوده است93/2و 6و کمترین آن 83/4و 8لیفه بوسیف 

).3جدول (
برداري ن مناطق نمونهدامنه هتروزیگوسیتی مشاهده شده بی

بیشترین مقدار . بود77/0تا 1/0در جایگاههاي پنجگانه بین
و در TUZXPm4/82جایگاههتروزیگوسیتی مشاهده شده در 

جایگاههايکمترین مقدار در بوسیف وههاي منطقه لیفنمونه
TUZXPm4/9وTUZXPm4/45هاي منطقه در نمونه

.باشدبحرکان می
برداري مناطق نمونهدرتی مورد انتظار دامنه هتروزیگوسی

بیشترین مقدار هتروزیگوسیتی مشاهده . بود82/0تا 19/0بین 
و کمترین مقدار آن TUZXPm2/41جایگاهشده  مربوط به 

هاي منطقه بحرکان در نمونهTUZXPm4/9جایگاهمربوط به 
.باشدمی

م دهد که در تمارایب افت هتروزیگوسیتی نشان میضمحاسبه 
) TUZXPm4/82بغیر از (برداري و در تمام جایگاهها مناطق نمونه

نسبت Heافزایش هتروزیگوسیتی یا بعبارت دیگر بیشتر بودن مقادیر
.وجود داردHoبه 

هر دو منطقه بحرکان در ) χ2(آزمون کاينتایج براساس
انحراف از تعادلریزماهوارهمختلف جایگاههايو و لیفه بوسیف

.)≥0.05P(هده شده استمشااینبرگ و-هاردي
بین )Nm(و جریان ژنی Fst ،Rstدر بررسی حاضر میزان 

و 107/0،372/0بوسیف بترتیب -دو منطقه بحرکان و لیفه 
. محاسبه گردید290/2

براساس محاسبات انجام شده، بیشترین فاصله ژنتیکی 
مترین و ک561/0هاي منطقه بحرکان و لیفه بوسیف میان نمونه

براساس آنالیز واریانس مولکولی . باشدمی571/0شباهت ژنتیکی
آوري شده معنیهاي جمعانجام شده اختلاف ژنتیکی بین نمونه

تنوع ژنتیکی در درون و میزان 1نمودار ). P≤0.01(باشددار می
.دهدبرداري میگوي سفید را نشان میبین مناطق نمونه

مام معیارهاي بکار رفته براساس فاصله ژنتیکی حاصل از ت
هاي میگوي سفید مناطق بحرکان و لیفه بوسیف به دو نمونه

هاي دیگري کلاستر تقسیم شدند، که هر کلاستر نیز به زیرگروه
افرادي که کمترین فاصله ژنتیکی از یکدیگر . بندي شدتقسیم

کلاستر اول به دو زیر گروه . انددارند در یک زیر گروه قرار گرفته
هاي بحرکان و لیفه بوسیف بود، شد که در بردارنده نمونهتقسیم

کلاستر دوم شامل . ها در بحرکان بودکلونی اصلی این نمونه
.بوسیف بود-هاي منطقه لیفه نمونه
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و لیفهبحرکانمناطق درپلی مورفیک ايریزماهوارههايبراي جایگاهواینبرگ - براي تعادل هاردي) χ2(نتایج آزمون کاي: 4دولج
بوسیف-

χ2Pm 4/85Pm 4/45Pm 4/9Pm 2/41Pm 4/82عوامل تعادل منطقه
2121104510درجه آزاديبحرکان

86/5812/68641/989/12447/47آزمون مربع کاي
00/000/000/000/000/0احتمال

***************دار بودنمعنی
2821211528درجه آزاديفیوسه بفلی

36/12889/6697/11733/8094/57آزمون مربع کاي
00/000/000/000/000/0احتمال

***************دار بودنمعنی

دپلی مورفیک در میگوي سفیریزماهوارهجایگاه5تنوع ژنتیکی بین نواحی و افراد هر منطقه در :1نمودار 

میگوي سفید) NJ(درخت موضع شناسی تکاملی براساس فاصله ژنتیکی به روش پیوند همجواري : 2نمودار 

)بوسیف- لیفه 60الی 30وبحرکان30الی 1، بوسیف- لیفه بحرکان،•(

17%

83%
83%٨٣

يبردارنمونهمناطقنیباختلاف

يداربرنمونهمنطقههردرمختلفافرادنیباختلاف
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بحث 
مورفیسم در ژنوم هسته موجودات بعنوان شاخص پلیحالت

ساختار جمعیتی وکیژنتیکی ارزشمند براي ارزیابی تنوع ژنتی
نویدي، (شودمحسوب میها حافظت از ذخایر ژنی گونهبراي م
تدوین استراتژي مدیریت ذخایر دراولین مرحله مهم). 1385
هاي منابع آبی، مشخص شدن ساختار ژنتیکی جمعیتدرآبزیان

این استراتژي در صورتیکه بر پایه . برداري استدر حال بهره
تواند هاي مولکولی باشد، میمثل دادههاي دقیق و قوي روش

را به برداريعلاوه بر حفظ تنوع زیستی، میزان برداشت و بهره
Thai(حد معقول و حداکثر برساند et al., 2006.(

جایگاه5تنوع ژنتیکی میگوي سفید دردر بررسی حاضر 
طبق مطالعاتی که توسط .قرار گرفتبررسیموردریزماهواره

Robinson پیرامون مطالعه ژنتیکی )2002(و همکاران
در کوبا semisulcatusPenaeusهاي میگوي صورتیجمعیت

5بررسی شده ايریزماهوارهنشانگرجفت 7انجام گرفت، از میان 
هاي مشاهده شده را تعداد آللآنها. جفت آنها پلی مورفیک بودند

يا بعنوان ابزارها رجایگاهآلل گزارش نمودند و این 33تا4بین 
یابی در میگوها موثر در مطالعات ساختار ژنتیکی و رفتار جفت

. بیان داشتند
Mathews جایگاه 10ستفاده از با ا)2006(و همکاران

مورد راAlpheu armillatusنمونه از 60، تعداد ریزماهواره
هاي مشاهده شده در این بررسی تعداد آلل. مطالعه قرار دادند

و همکاران Gaoهمچنین مطالعات . آلل بود21تا 3بین 
جمعیتايریزماهوارهجایگاه 12با استفاده از )2007(

Fenneropenaeus chinensis قرار در تایلند مورد بررسیرا
. هاي مختلف مشاهده نمودندرا در جایگاهآلل 15تا5دادند که

مشابه هاي مشاهده شده تقریباٌدر بررسی حاضر تعداد آلل
.مطالعات فوق بوده است

هاي مشاهده شده در هر جایگاه ژنی به شدت تحت تاثیر آلل
اندازه نمونه بوده و به همین جهت این امکان وجود دارد که در 

هاي هاي متفاوت تعداد آللآزمایشات گوناگون با تعداد نمونه
Peakal(مختلفی براي یک جایگاه معین بدست آیدواقعی &

Smous, 2005(.
مشخص کننده وسعت تنوع ،جوامعتنوع زیستی درمطالعه

وجود این مطالعه راههاي مختلفی براي . باشدمیآن جامعهژنی 
ها ها یا ژنوتیپللآگیري فراوانی ن اندازهآترینکه سادهدارد
جهت اهمیت داردکه هر اینها از فراوانی هتروزیگوت.باشدمی

دهنده نشاننیاکهتفاوتی استهاي مللآهتروزیگوت ناقل 
ترین معیار تنوع ژنی به همین دلیل معمول. باشدوجود تنوع می

Brightte(باشددر یک جمعیت میزان هتروزیگوسیتی می et
al., 2005.( هتروزیگوسیتی بیانگر طیف وسیعی از ژنوتیپ

پذیري در شرایط متغیر محیطی است و بعنوان پاسخ به سازش
وصیات مهم اقتصادي مثل رشد، باروري و مقاومت بسیاري از خص

Beardmore(دهددر برابر بیماري را تحت تاثیر قرار می et al.,
1997.(

برداري شده و در تمام نمونههر دو منطقه در این بررسی 
هتروزیگوسیتی TUZXPm4/82جایگاه ها به غیر از جایگاه

. تر بودار پایینمشاهده شده نسبت به هتروزیگوسیتی قابل انتظ
کاهش هتروزیگوسیتی مشاهده شده نسبت به هتروزیگوسیتی 

دهنده کاهش در تغییرپذیري ژنتیکی قابل انتظار نشان
باشند که میتنگناهاي ژنتیکی این کاهشعلت . هاستنمونه

هاي زیست محیطی، تخریب رویه، استرساثر صید بیبراحتمالاٌ
ید و آبوجود مییشاوندي هاي خوزیستگاههاي طبیعی، آمیزش

گذشت زمان موجب کاهش آلل و کاهش در نتیجه با 
Norris(شودهتروزیگوسیتی در ذخائر می et al., 1999(.

هاي بیشترین مقدار هتروزیگوسیتی مشاهده شده در نمونه
بوسیف دیده شده که نشانه بالا بودن تنوع نسبت به -لیفه

بوسیف در دهانه -ه منطقه لیف.هاي ناحیه دیگر استجمعیت
هاي اروند و بهمنشیر قرار دارد که در نتیجه ورود آب رودخانه

، باعث پایین آمدن شوري رین این دو رودخانه به خلیج فارسشی
در حالیکه منطقه بحرکان ازشودو غناي غذایی این منطقه می

از سوي دیگر وجود خورهاي متعدد در .این قاعده مستثنی است
گردد میسبب ) بوسیف- مجاور منطقه لیفه (وسی منطقه خور م

که میگوي سفید در این منطقه چرخه حیاتی خود را طی نموده 
خور . و در خورها مراحل رشد اولیه و پرورشی خود را بگذرانند

خور موسی و خورهاي منشعب از آن بعنوان منطقه مانندبزرگی 
رسد میبه نظروآیدنوزادگاهی براي میگوي سفید بحساب می

این خور وسیع سبب شده تا در منطقه لیفه بوسیف ذخیره 
که ،)1383،انصاري(حرکان بوجود آید میگوي بهتري نسبت به ب

زیرا هر چه تکثیر .با نتایج بررسی حاضر  نیز همخوانی دارد
و هتروزیگوسیتی نیز طبیعی در منطقه بیشتر باشد تنوع ژنتیکی 

.بیشتر خواهد بود
Xuبا بررسی تنوع ژنتیکی ) 2001(و همکارانP. monodon

در سواحل فیلیپینتوانستند دو جمعیت راايریزماهوارهجایگاه6در
6ژنتیکی در این دامنه شاخص تنوع. یکدیگر تفکیک نماینداز

این بررسی نشان داد که تنوع ژنتیکی . بود78/0تا 46/0جایگاه
هاي وحشی کمتر تهاي پرورشی در مقایسه با جمعیدرجمعیت

دلایل زیادي از جمله رانش ژنتیکی، اثر تنگناهاي . باشدمی
ژنتیکی، انتخاب طبیعی و مصنوعی و انتقال ذخایر براي کاهش 

.هاي پرورشی ذکر شده استتنوع ژنتیکی در جمعیت
هاي ها را در نسلواینبرگ ثبات فراوانی آلل-مدل هاردي

براي  بیان  رابطه این مدلدر نتیجه . کندبینی میمختلف پیش
ها و دستیابی به نتیجه معقول در و آللهابین فراوانی ژنوتیپ

اریک، (باشدمناسب میرابطه با فرآیندهاي موثر بر جوامع، 
- نتایج مطالعه حاضر نیز انحراف از تعادل هاردي). 1384
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واینبرگ در مناطق مورد بررسی را نشان داده که احتمالا به علت 
. هاي نول استیش هموزیگوسیتی ناشی از وجود آللافزا

واینبرگ -عدم صدق فرضیات مربوط به مدل هارديهمچنین 
. شناختی باشدهاي بومممکن است ناشی از مکانیزم

.Pروي میگوي ) 2001(و همکاران Xuطبق مطالعاتی که 
monodon جایگاه3در فیلیپین انجام دادند در

TUZXPm4/9 ،TUZXPm4/41 وTUZXPm4/85جود و
هاي نول سبب افزایش هموزیگوسیتی نسبت به آلل

- موجب انحراف از تعادل هارديهتروزیگوسیتی شده که این امر
و همکاران Supungulهمچنین در مطالعه . واینبرگ شده است

منطقه جغرافیایی در 5که در ايریزماهوارهنشانگر5از ) 2000(
5واینبرگ در -ف از تعادل هارديتایلند انجام گردید، انحرا

و در تمامی مناطق گزارش شد، که علت آن افزایش جایگاه
.هموزیگوسیتی بیان گردیده است

ساختار جمعیتی)2001(و همکاران Espinosaهمچنین
Litopenaeus Schmitti ايریزماهوارهجایگاه2را با استفاده از

سی حاکی از آن بود که با نتیجه این برر. در کوبا مطالعه نمودند
وجود اختلاف بین هتروزیگوسیتی مشاهده شده و مورد انتظار، 

واینبرگ مشاهده -داري از تعادل هاديهیچگونه انحراف معنی
. نگردید

بیان کننده توصیف تمایز جمعیت در سطوح Fstفاکتور 
باشد و بیانگر آن است که هرچه مختلف ساختار ژنتیکی می

نی  بین مناطق بیشتر باشد اختلاف ژنتیکی کمتر میزان جریان ژ
بین دو جمعیت Fstدر این بررسی مقدار ).1384اریک، (است

05/0بین صفر تا Fstمقدار . بود107/0بحرکان و لیفه بوسیف 
تمایز 15/0تا 05/0دهنده تمایز ژنتیکی پایین، بین نشان

و مقدار بیش از تمایز بالاست 25/0تا 15/0متوسط و مقدار بین 
Hartl(دهد نتیکی خیلی بالا را نشان میتمایز ژ25/0 &

Clark, 1989; Avise, در این مطالعه میزان تمایز بین ). 2004
در محدوده تمایز ژنتیکی ) 107/0(هاي بررسی شده جمعیت

در مطالعه ساختار )2001(و همکاران Xu.متوسط قرار دارد
داري بین ، اختلاف معنیPenaeus monodonژنتیکی جمعیت 

آنها . میگوهاي وحشی در مناطق مختلف مانگرو مشاهده ننمودند
علت این امر را وجود جریان ژنی زیاد در طول مراحل لاروي 

همچنین در این بررسی اختلاف . گونه مورد بررسی ذکر کردند
داري بین  میگوهاي وحشی و پرورشی مشاهده ژنتیکی معنی

.گردید
هاي میگوي شناسی تکاملی نمونهکه درخت موضعهمانگونه 

هاي مورد سفید در مناطق بحرکان و لیفه بوسیف نشان داد نمونه
بررسی به دو کلاستر تقسیم شدند، که هر کلاستر نیز به 

بندي البته در این تقسیم. بندي شدزیرگروههاي دیگري تقسیم
ها با هم از هم جدا نبوده بلکه در بعضی قسمتها کاملاٌنمونه

باشد که بینعلت آن جریان ژنی میمشترك هستند و

در مطالعه ) =092/2Nm(.هاي دو منطقه وجود داردنمونه
حاضر افرادي که کمترین فاصله ژنتیکی از یکدیگر را دارند در 

.اندیک زیر گروه قرار گرفته
در توالی نوکلئوتیدي مربوط به یک ژن یا بخشی از معمولاٌ
هاي مختلف یا حتی در افراد مختلف یک گونه گونهیک ژن در

ها بسیار خورد که هر چند این تفاوتهایی به چشم میتفاوت
توانند بعنوان معیاري جهت بررسی فاصله باشند ولی میاندك می

ژنتیکی در زمان اشتقاق دو گونه و همچنین بازسازي و 
هایت سازي تاریخچه تکاملی و رابطه خویشاوندي و در نمدل

احتمالی آنان مورد استفاده قرار گیردترسیم درخت فیلوژنی 
)Gao et al., بطور معمول جریان ژنی بالا میان ).2008

هاي ها موجب محدود کردن مهلت براي ایجاد تفاوتجمعیت
از . آیدهاي جدید ممانعت بعمل میژنتیکی شده و از ظهور گونه

وط به افزایش اختلافات هاي جدید منکه پدید آمدن گونهآنجایی
باشد، جدا از یکدیگر میهاي جدا یا نسبتاٌژنتیکی میان جمعیت

، جریان ژنیمانندمیان پارامترهایی توان بنابراین بطور قطع می
Beacham(زایی ارتباط برقرار نمود فواصل جغرافیایی و گونه &

Macconachi, 2004(.
Supungulتار جمعیتی در بررسی ساخ) 2000(و همکاران

(penaeus monodon) در مناطق مختلف جغرافیایی در تایلند
کلاستر جداگانه را در RFLP،2و RAPDبا استفاده از روش 

اطلاعاتردند که این نتایج با وهاي مختلف بدست آبین جمعیت
.نیز مشابهت داشتریزماهوارهحاصل از روش

بدست آمده از ارزیابی مقادیرنتایج حاصله و با توجه به 
Fst،Rstواینبرگ، -فراوانی آللی، هتروزیگوسیتی، تعادل هاردي

سفید در مناطق شناسی تکاملی میگوي درخت موضعو ترسیم 
نمود که میگوي سفید گیرينتیجهتوان برداري میمختلف نمونه

از جمعیت واحدي ) استان خوزستان(در سواحل خلیج فارس 
در منطقه متفاوتگروه ژنتیکی 2اراي دحداقلبرخوردار نبوده و

. باشدبوسیف می-لیفه کان وبحر
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Abstract
Genetic diversity of Metapenaeus affinis population from the northern coasts of the Persian

Gulf (Bahrakan, Lifeh-Boosiaf) was studies using microsatellite markers. During September
to October 2007, 60 samples of pleopods tissue of the shrimp were taken and genomic DNA
was extracted by acetate method.  PCR was performed on microsatellite primers. To measure
fragment size, samples were run on an 8% polyacrylamid gel. For each microsatellite locus,
using genetic software, Pop Gene and Gene Alex, allele frequency, real and expected
heterozygosity, Fst and Rst and other relevant factors were measured. Of the obtained 5 paired
microsatellite primers, all were polymorphic. The mean observed and effective alleles number
was 7 and 3.67, respectively and also the mean observed and expected heterozygosis was 0.27
and 0.66, respectively. It was also seen that specimens from all regions were not in Hardy-
Weinberg Equibrium in all of the loci. Based on the analysis of molecular variance
(AMOVA) Fst, Rst and Nm were 0.107, 0.372 and 2.092, respectively. The highest genetic
distance was 0.571 and the lowest was 0.561. The present study showed that two different
populations of Metapenaeus affinis are living in the Bahrakan and Lifeh-Boosiaf region
northwest coasts of the Persian Gulf.

*Corresponding author
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