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  منطقه فارسیجخل در سواحل  Holothuria parvaیتی خیار دریایی گونه  ساختار جمع یبررس

 میتوکندریال   16S rRNAبا استفاده از نشانگر  و هلیله  بوشهر

 

 چکیده 

 منطقه فارسخلیج سواحل در  Holothuria parvaجهت بررسی ساختار جمعیتی خیار دریایی گونه 

 1398ژنوم میتوکندریال در طول فصول پائیز و زمستان    16SrRNA، از روش توالی یابی ژن  بوشهر و هلیله

 4و  2تعداد  جایگاه نوکلئوتیدی در هر دو جمعیت بوشهر و هلیله به ترتیب 374استفاده شد. از مجموع 

هاپلوتیپ   عنوانبهو  در جمعیت بوشهر از بیشترین فراوانی برخوردار بود    2هاپلوتیپ  که    شناسایی شد  هاپلوتیپ

یپی در ساحل بوشهر و هلیله به ترتیب تنوع هاپلوتمشترک با جمعیت هلیله مشاهده شد. همچنین میانگین 

محاسبه گردید.  0053/0و  0013/0ت فوق به ترتیب بود لیکن میزان تنوع نوکلئوتیدی در دو جمعی 1و  5/0

و پائین بودن فاصله ژنتیکی، میزان تمایز ژنی   موردبررسیهای  به دلیل وجود میزان جریان ژنی بالا در جمعیت

(stF ) احتمال دارد که خیارهای  آمدهدستبهنتایج بود. لذا با توجه به  -111/0در دو جمعیت بوشهر و هلیله

 .از یک جمعیت یکسان باشند هلیله از سواحل بوشهر و شدهآوریجمع H. parvaدریایی گونه 

 

 .فارسخلیج ، بوشهر، 16S rRNA پ، یهاپلوتا، Holothuria parva کلیدی: واژگان

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 مقدمه

 ،دهیشک ی بدن یداراو ( Rawson and Hoagland, 2019)( Echinozoa)یرشاخه خارزیان ز خارپوستان رده متعلق به  ییایدر یارهایخ

 یط و عمقیمعمولاً در هر مح این موجودات .(Conand, 2018) هستند معلق خوارز ین یو برخ رسوب خوار هاآن اغلب کهبوده  و نرم یگوشت

 and Sloan)(  2018et alHuang ,.) است مناطق بین جزر و مدیو  یریگرمس عمقکم یهاآبدر  هاآن ن تنوع یشتریاما ب  ،شوندیمافت ی

Bodungen, 1980.) و  کیآه یاحلقهساختارهای و  یوپکروسیکم یهاولیکاسپوجود  ییایدر یارهایخ یاختصاص یهایژگیو ازجمله

  1400 بربالغ ن رده یاز اتاکنون  (. Kerr et al., 2005) رندیگیقرار م مورداستفاده هاآن مورفورلوژیک ییشناسادر  ه کاست  یدهان یهالکتنتا

غالب   تیاما جمع شدهگزارش  ییایدر اریخ ی ازمتنوع یهاعمان جنس یایو در فارسخلیج سواحل در ( Pawson, 2007) شدهیی شناسا گونه 
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 Uthicke and Benzie)  شناسایی شده استگونه    20و تا کنون    تعلق دارند  ( Holothuriidae)  ادهیهولوتورخانواده  به    یبوم  ییایدر  یارهایخ

2003; Mashjoor and Yousefzadi, 2019 .) 

های یگاه جادر یک جمعیت توالی نوکلئوتیدها به جز در برخی از  از این رو    . خواهد شدنیز بیشتر  تنوع جاندارن    بیشتر باشد  تنوع موجود در ژنوم  هر چه

ترین یج را. باشدمی ی اندک، عامل اصلی بروز صفات متفاوت در بین افراد جمعیت هاتفاوت معین در بین افراد جمعیت یکسان است. با این حال 

، بیش از یک نوع نوکلئوتید در هر جایگاه که است (Single-nucleotide polymorphism) تک نوکلئوتیدی چندشکلیها، نوع این تفاوت 

  اصطلاحاً ژنوم هر فرد ترکیبی از دو هاپلوتیپ به ارث رسیده از والدین است که این ترکیب را شود. یمروی ژنوم افراد مختلف جمعیت مشاهده  بر

تک  چندشکلیای هجایگاهتوالی نوکلئوتیدهای ژنوم یک فرد بر روی تعدادی از  دهندهنشان درواقعیک هاپلوتیپ لذا نامند. ی مژنوتیپ فرد 

 . (Yang et al., 2019b; Chapman, 2009) باشدمینوکلئوتیدی 

یابی  دست  منظوربه مولکولی    ینشانگرهاگیری از  ترین راه برای شناسایی ساختارهای جمعیتی استفاده از اطلاعات ژنتیکی بر پایه بهره امروزه مطمئن

نشانگرها معیارهایی هستند   .(Yang et al., 2019a)  ی موجودات استبندطبقه   جهتی،  اگونه به تنوع ژنتیکی، آنالیز ساختار جمعیت، ارتباطات  

فولوژیکی،  ربه سه دسته، نشانگر مو  نشانگرهاامروزه  یا جنس را از هم تفکیک نمود.  گونهیکهای توان اعضاء یا جمعیتها میکه با استفاده از آن 

  ن یبنابرا؛ (Chawla, 2002) شدبامی های ژنتیکی . پایه و اساس نشانگرهای مورفولوژیک توالیشوندمی بندییمتقسسیتوژنتیکی و مولکولی 

تواند ابزار مناسبی برای مدیریت  یم هاآن ارتباطات ژنتیکی بین  وتحلیلیه تجزو  گونهیکهای مختلف های ژنتیکی جمعیتیژگی ومطالعه بر روی 

ی میتوکندریایی در مقایسه  نشانگرها  (. Ravago-Gotanco and Kim, 2019ی تنوع ژنتیکی باشد )هابرنامهی ژنتیکی در  هاافتراق شناسایی و  

برابر بیشتر از ژنوم   10با نشانگرهای دیگر به دلیل عدم وقوع نوترکیبی، وراثت مادری، هاپلوئید بودن، کوچک بودن ژنوم، نرخ بالای جهش )

و همکاران   Yang . در این رابطه گیرندقرار  مورداستفادهو تعیین روابط  یلوژنیف یزهایآنال ی برا یدیابزار مف کی عنوانبه باعث شده که  هسته(

(b2019 با ترسیم نقشه کامل )گونه  یتوکندریژنوم مHolothuria leucospilata  ن یژن پروتئ 13 یحاو که جفت باز 15904طول کل با  

توان برای تعیین روابط  عنوان نمودند که از اطلاعات ژنوم میتوکندریایی می شدهکنترلمنطقه  1و  tRNAژن  rRNA ،22ژن  2کد کننده، 

 ای مختلف خیار دریایی استفاده کرد.ژنتیکی میان گونه 

با استفاده از ژنوم میتوکندریایی   فارسخلیجدر سواحل شمالی    H. parvaهای خیار دریایی  ( پس از بررسی جمعیت 1394و همکاران )  نیسیعالمی

16S rRNA  2هاپلوتیپ مربوط به بندر بستانه و  3که هاپلوتیپ شناسایی نمودند  4 درمجموع شدهی بررسجایگاه نوکلئوتیدی  417از مجموع  

عنوان نمودند    هاآن  آمدهدستبه بر اساس نتایج    بین دو جمعیت مشترک بود.  شدهییشناساهای  و یکی از هاپلوتیپ  هاپلوتیپ مربوط به بندر دیر بود

باشند که به دلیل جریان ژنی بالا بین دو منطقه تمایز زیادی از هم یکسان می تیجمعبستانه و دیر از یک  در بندر شدهی بررسهای که نمونه 

 RAPD  وش مولکولیو نایبند به ر  بستانهدر مناطق    H. atraگونه    به مطالعه ژنتیکی خیار دریایی  (1387)  توسل پوراین در حالی بود که  ندارند.  

 شدهآوریجمع  leucospilota.Hخیار دریایی گونه  در مطالعه صورت گرفته بر روی  از همدیگر را شناسایی نمودند.  مجزا    تیدو جمع  هاآن  .پرداخت

  چابهار و بندرعباس   -   های بوشهرجمعیتبه ترتیب میان  (  stF)که بیشترین و کمترین تمایز ژنتیکی    شد از مناطق بوشهر، بندرعباس و چابهار عنوان  

عنوان    16S eRNAمولکولی    ینشانگرها ( از طریق  2016همکاران )  و   Ehsanpour  . همچنین(1397و همکاران،    صفری)  بوشهر وجود دارد  -

( با استفاده از نشانگر  2011و همکاران )  Kamarudinاست.    H. parvaی جداسازی شده از بندر بستانه متعلق به گونه  خیارهای دریاینمودند که  

با توجه به   .قرارداد موردبررسی در سواحل مالزی را  leucospilota.Hساختار جمعیتی و رابطه فیلوژنی خیار دریای گونه  Iسیتوکروم اکسیداز 

ای شهرستان بوشهر شامل بندر بوشهر و روستای هلیله )نیامیمندی و در سواحل صخره H. parvaخیار دریای گونه های مختلف وجود زیستگاه

  گونه ینازا  شدهثبتبا سایر اطلاعات    با یکدیگر و  هاآن روابط فیلوژنی    گونهینا( در این مطالعه علاوه بر شناسایی ساختار جمعیتی  1398همکاران،  
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ژن  از طریق توالی یابی  گونهین اهای مختلف، تنوع ژنتیکی و فاصله ژنتیکی جمعیت  شناسایی منظوربه  (NCBI)زیستی مرکز ملی اطلاعات در 

 .گرفت  قرار موردبررسی (16S rRNA) ریبوزومال میتوکندریاس  16 واحد یرز

 

 هامواد و روش

در سواحل    گونه یناهای  شناسایی زیستگاه  حاکی از در سواحل جزر و مدی شهرستان بوشهر    H. parvaبررسی الگوی پراکنش خیار دریایی گونه  

شرقی بود    50˚  52ʹ  22ʺ  -شمالی    28˚  50ʹ  25ʺشرقی و    50˚  49ʹ  13ʺ  -شمالی    28˚  54ʹ  27ʺ  بوشهر و هلیله به ترتیب با مختصات جغرافیایی

و   مناطق فوق خیارهای دریایی عدد  50 از گیریپس از نمونه  1398در طول فصول پائیز و زمستان  لذا. (1شکل ) (1398)نیامیمندی و همکاران، 

پژوهشکده میگوی  سنجییستز به آزمایشگاهها جنس و گونه بر اساس ساختار اسپیکول درجه، جهت شناسایی  70در الکل اتانول  هاآنتثبیت 

  50ها، نمونه  ی شکمپس از شکافتن و تخلیه محتویات  DNAاستخراج ماده ژنتیکی  منظوربه (. Kerr et al., 2005انتقال داده شدند ) کشور

  انجام شد   IQ2000کیت تجاری    با استفاده  DNAها در هوای آزاد استخراج  ای جدا گردید. پس از خروج الکل از نمونه گرم از بافت ماهیچهمیلی

(LO et al., 1996) . 

 

 
 .(1398)سال  و هلیله بوشهر سواحلدر  H.parvaگونه  خیار دریایی از گیرینمونه یهامکان جغرافیایی تیموقع : 1شکل 

 

دستگاه الکتروفورز  از طریق  درصد    1با استفاده از ژل آگاروز    هاآن   عدم وجود باند و شارپ بودن  ایوجود    بر اساس  شدهاستخراج  یها  DNA  تیفیک

260نانومتر و معادله 280و  260 یهاموجطولدر  A&Eپ آدر از دستگاه نانوبا استفاده  هاآن و کمیت  Aplex یافق
280

-Sotoشد ) نییتع 

Hernandez and Grijalva-Chon, 2005)  .16  هیناحدر    ییایتوکندریمژنوم    ریتکثS rRNA   529  با طول  موردنظرژن    یآغازگرها  توسط  

 16Sای پلیمراز جهت تکثیر ژنوم . واکنش زنجیره (1جدول ) انجام شد  PCR MAXسایکلر ترمالتوسط دستگاه  ( Base per) جفت باز 

rRNA  یترل یکروم 1ستفاده از با ا DNA  5/12 ،کومولی پ 10غلظت   با و پسرو شرویپ یاز هر آغازگر اختصاص یترل یکرو م 1 ، (نانوگرم  100)الگو  

  94همراه با شرایط دمایی  یترماکرو ل 25آب مقطر دیونیزه تا رسیدن به حجم  یترماکرو ل 5/9و افزودن  Master PCR (10X)بافر  یترل یکروم

  مرحله دوم شامل واسرشت شدن ، (Per denature) هیاول واسرشت شدنشامل مرحله اول  چرخه کی یبرا  قهیدق 3به مدت  گرادی سانتدرجه 
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(Denature)    به قطعه هدف  آغازگر  اتصال  ،گرادی سانتدرجه    94در  (Annealing)    موردنظرتکثیر قطعه  و    گرادیسانتدرجه    56در درجه حرارت  

(Extension)    در درجه حرارت   یی. در انتها بسط نهاصورت گرفتچرخه    35  یبرا  هیانث  60به مدت    هرکدام  گرادی سانتدرجه    72در درجه حرارت

 . (Borrero-Pérez et al., 2019) (Ehsanpour et al., 2016) رفتیچرخه صورت پذ کیدر  قه یدق 5به مدت  گرادی سانتدرجه  72

 

 .Holothuria parvaیتوکندریال خیارهای دریایی گونه م  16S rRNA: توالی پیشرو و معکوس ژنوم 1جدول 

 نام آغازگر توالی نوکلئوتیدی آغازگر
5’-GGTATCTTGACCGTGCAAAG -3’ 16S-Forward 
5’-CYCCGGTTTKWACTCAGATC -3’ 16S-Reverse 

 

 ییباندهادرصد و مشاهده  2دقیقه بر روی ژل آگاروز  40ها به مدت با استفاده از الکتروفورز نمودن نمونه آمدهدستبه PCR تمحصولاکیفیت 

با  آمدهدست به  PCRمحصولات توالی یابی در ادامه . (2شکل ) (SolÍs-marÍn et al., 2018)قرار گرفت  موردبررسی جفت باز  529با طول 

 ABI کیاتومات ابی ی ( با استفاده از توال1977و همکاران ) Sangerتوپاز ژن بر اساس روش  یانبندانش شرکت  توسطلیتر  ماکرو 20حجم 

377 (Applied Biosystems Inc.)   شد. انجام  دوطرفه صورتبه 

 

 
 .(1398)سال  درصد 2های مختلف بر روی ژل آگاروز نمونه  PCR: بررسی کیفیت محصول 2شکل 

 

 یهایتوال گاهیو جستجو در پا آمدهدست به یهای توال (Nucleotide BLAST-blastin) موضعی یفیردهمبا  هایتوال افتیس از درپ

  و  Chromas Pro یافزارهانرمند. در ادامه با استفاده از قرار گرفت موردبررسی یهای توالصحت مرکز ملی اطلاعات زیستی  یدینوکلئوت

BioEdite    .به ترانسورژن  شنیترانز  ینیو نسبت جانش  های توال  یباز  ب یمحاسبه ترک  باهدفسپس  طول کامل هر نمونه بازسازی و ذخیره گردید ،  

به   ی ابیدست منظوربه  . (Zhong et al., 2019)شد  محاسبه (Clustal-W Multiple Aligment) چندگانه کلاستال یفیردهم از طریق 

افراد با   نیهموژن ب یو ترانسورژن و الگو شنیترانز یهابا در نظر گرفتن جهش Kimura-2-parameterروش  از یکیفاصله ژنت کسیماتر

با   Neighbor-Joining تمیالگوربر اساس  (Phylogenetic tree) یشیتبار زاساخت درخت  .انجام گردید MEGA X افزارنرم استفاده از 

تعداد   لیاز قب یکیتنوع ژنت یهاشاخص  وتحلیلیه تجزدر ادامه  .(Kimura, 1980) صورت گرفت 1000 (Bootstrap) پشتوانه تکرار

  انس یبه همراه وار  (Mon-morphism)  یشکلتک و    (Poly-morphism)  یچندشکل  یهامکان   ،یدیتنوع نوکلئوت  ،یپیتنوع هاپلوت  ها،پیهاپلوت

 Rozas etقرار گرفت ) وتحلیلیه تجزمورد  DnaSPو  BioEdite ،MEGA X یافزارهانرم  توسط ، Nei (Nei, 1978)مدل بر اساس 

al., 2003 .) 
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 نتایج 

شده در   توالی یابی منطقه  قرار گرفتن از یحاک Chromas Pro افزارنرم توسط  الیتوکندریم 16S rRNAمنطقه  یتوال نییحاصل از تع جینتا

مشاهده شد که  مرکز ملی اطلاعات زیستی در سایت  آمدهدست به های نوکلئوتیدی توالی موضعی  یفیردهمبر  پس از  .بود باز جفت  529محدوده 

مرکز ملی اطلاعات در  شدهثبت H.parva گونه 16s rRNA میتوکندریال های ناحیهتوالیبا  ی مربوط به سواحل بندر بوشهر و هلیلههاتوالی

 MEGA افزارنرم با استفاده از . دارند  (Identity) و همسانی (Coverage) همپوشانی 65/99 ، 100و  73/99 ، 100 زانیبه م ب یبه ترتزیستی 

X (.2جدول ) تعیین گردید ی نگلتونیو س یمونیپارس ،یرمتغ ،شدهحفاظت یهاگاهیجا تعداد 

 

در مناطق   شدهیی شناسا   Holothuria parva گونه  و متغیر شده حفاظت نوکلئوتیدی  هاییگاه جا : مقادیر 2جدول 

 .(1398)سال  مختلف

 سینگلتونی پارسیمونی  جایگاه متغیر شدهحفاظتجایگاه  جایگاه نوکلئوتیدی زیستگاه
 1 0  1 372 374 ساحل بوشهر

 3 1  4 369 374 ساحل هلیله

 

بررسی فراوانی هر یک از   . همچنینبود Gو  Aبه ترتیب مربوط به نوکلئوتید  یبازبیشترین و کمترین نسبت  آمدهدست به بر اساس اطلاعات 

  C (99/23 ،96/22درصدT (07/26 ،24/26  ،)درصدA (49/29 ،19/29  ،)نوکلئوتیدها به ترتیب در سواحل بوشهر و هلیله شامل نوکلئوتیدهای 

  737/765،  1ب معادل با  ( به ترتی2Kها )( و برای پریمیدین1Kها )درصد( و نسبت ترانزیشن به ترانسورژن برای پورین  45/21  ،61/21)  Gدرصد( و  

به ترتیب    297/434و    092/240به میزان    Rتخمین زده شد. از سوی دیگر گرایش ترانزیشن به ترانسورژن سرتاسری نیز معادل با    1000،  1000و  

 (.3جدول ) گردیدمحاسبه  احل بوشهر و هلیلهوسهای جمعیتبرای دو 

 

 یهانمونه در میتوکندریال  16S rRNA یه ناحاز  آمدهدست به هایی مختلف در توال  یدهاینسبت نوکلئوت : 3جدول 

 .(1398)سال  شده یبررس

 درصد بازها زیستگاه
T(U) C A G GC AT Total 

 373 55.56 44.43 21.44 29.49 22.98 26.07 ساحل بوشهر
 373 55.50 44.49 21.57 29.30 22.92 26.19 ساحل هلیله

 

مربوط به   بازهاهر یک از  یبرا یدینوکلئوتالگوی جانشینی ( Maximum Composite Likelihood)حداکثر احتمال ترکیب تخمین 

ترانزیشن و ترانسورژن به ترتیب مربوط به باز تیمیدین با سیتوزین   ینیجانشبود که بیشترین میزان  صورتینبدهای مناطق مختلف جمعیت

 (.4جدول ) باشد( می42/3( و آدنین با تیمیدین و سیتوزین )22/29)
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مناطق   Holothuria parva ی گونهالگوی جانشینی نوکلئوتیدی برای بازهاحداکثر احتمال ترکیب تخمین : 4جدول 

 (.1398)سال  مختلف
 

A T C G 

A - 13/3  68/2  4/9  

T 42/3  - 07/25  5/2  

C 42/3  22/29  - 5/2  

G 86/12  13/3  68/2  - 

 

از مناطق   شدهیآورجمع H.parvaهای مختلف خیار دریایی گونه ژنوم میتوکندری جمعیت 16S rRNAتوالی  هایجفت باز وتحلیلیه تجز

های های مختلف مربوط به نمونه در میان جمعیت  شدهییشناساهای نشان داد که بیشترین تعداد هاپلوتیپ DnaSP افزارنرم مختلف با استفاده از  

برای   Fu's Fsو  Tajima's Dشاخص  یرمقادعلیرغم منفی بودن که  حاکی از آن بود  یجنتاهمچنین باشد. می  ساحل هلیلهاز  شدهآوریجمع

 ،هاژن ینایدی نوکلئوت یتوال در طول نرخ جهش یناهمگن یلدلبه  . لذادار آماری مشاهده نشداختلاف معنی گونهیچه هلیلهو  بوشهرجمعیت 

 (.5جدول بود ) ساحل هلیلهاز  آمدهدستبه  یتوالبهمربوط   داریمعن Fsمقدار  ترینیمنف

 

  در مناطق مختلف Holothuria parvaهای مختلف خیار دریایی گونه  های ژنتیکی در جمعیت : میزان شاخص5جدول 

 .(1398)سال 

 هلیلهساحل  ساحل بوشهر زیستگاه

 4 2 تعداد هاپلوتیپ

G+C 43/44% 49/44% 

 1±17/0 5/0±26/0 تنوع هاپلوتیپی

 0053/0±005/0 0013/0±001/0 تنوع نوکلئوتیدی

Tajima's D (P)* (P>0.10 )61237/0- (P>0.10 )7801/0- 

Fu's Fs (P) * (419/0 )172/0 (133/0 )872/1- 

 

های در جمعیت 1های هاپلوتیپفراوانی بود. لیکن   2در جمعیت ساحل بوشهر مربوط به هاپلوتایپ  شدهییشناساهای فراوانی هاپیلوتایپبیشترین 

 (.6جدول ) صفر بوداز ساحل هلیله  شدهآوریجمع

 

 Holothuria parvaهای مختلف خیار دریایی گونه  در جمعیت  شدهیی شناساهای : تعداد هاپلوتایپ 6جدول 

 .(1398)سال 

 هلیلهساحل  ساحل بوشهر هاپلوتایپ

1 1 0 

2 3 1 

3 0 1 

4 0 1 

5 0 1 
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دار مشاهده اختلاف معنی  گونهیچهآماری  ازلحاظ بود که -111/0از سواحل بوشهر و هلیله  شدهیآورجمعهای در نمونه  (stF) میزان تمایز ژنی

( و بر اساس اطلاعات  Nei, 1973) 6های موجود های مختلف بر اساس اطلاعات هاپلوتیپنشد. همچنین میزان جریان ژنی میان جمعیت

این در حالی بود که میزان نرخ واگرائی )میانگین تعداد جانشینی نوکلئوتید در هر   ( بود.Nei, 1982)  5/2صورت گرفته    یابی  یتوالاز    آمدهدستبه 

 آمده دستبه با توجه به نتایج    .محاسبه شد  003/0از سواحل بوشهر و هلیله با کمترین میزان    شدهآوریجمعهای  ها( میان نمونهجایگاه بین جمعیت

  5و  3، 1با  2کمترین ماتریکس فاصله ژنتیکی میان هاپلوتیپ و  5و  3با  4 میان هاپلوتیپ داریمعنی  طوربه بیشترین ماتریکس فاصله ژنتیکی 

 (.7جدول )وجود داشت 

 

 شدهآوریجمع ( Holothuria parva)های مختلف خیار دریایی های جمعیت : ماتریس فاصله ژنتیکی هاپلوتیپ 7جدول 

 .(1398)سال )رنگ آبی(  هاآن (p-valueمقادیر احتمال )و  )رنگ مشکی(  از مناطق مختلف

 5هاپلوتیپ  4هاپلوتیپ  3هاپلوتیپ  2هاپلوتیپ  1هاپلوتیپ  
 004/0 003/0 004/0 003/0  1هاپلوتیپ 

 003/0 004/0 003/0  003/0 2هاپلوتیپ 

 004/0 005/0  003/0 006/0 3هاپلوتیپ 

 005/0  008/0 006/0 003/0 4هاپلوتیپ 

  008/0 006/0 003/0 006/0 5هاپلوتیپ 

 

حاکی از  برابر    1000با تکرار    Neighbor-Joiningهای  بر اساس الگوریتم  شدهییشناساهای  هاپلوتیپ  یشیتبار زاترسیم درخت  نتایج حاصل از  

متعلق به سواحل بندر   LC487686در بانک جهانی ژن با شماره  شدهثبتاز توالی  آمدهدستبه با هاپلوتیپ  1، 4شباهت هاپلوتیپ  آن بود که

  دیگر شباهت زیادی با 5و  2لیکن هاپلوتیپ  .درصد بود 64متعلق به سواحل بندر دیر  LC487681 با هاپلوتیپ 3درصد و هاپلوتیپ  63 دیر

 (. 3شکل )داشتند  فارسخلیجدر بانک جهانی ژن از سواحل شمالی  شدهثبت H.parvaگونه های هاپلوتیپ
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و  Holothuria parvaهای جمعیتمیتوکندریال ژنوم  16S rRNAمنطقه  در شدهییشناساهای هاپلوتیپ یشیتبار زادرخت : 3شکل 

 .(1398)سال  Neighbor-Joiningیتم الگور بر اساسدر بانک جهانی ژن  شدهثبتهای با هاپلوتیپ هاآنمقایسه 

 

 گیریو نتیجه  بحث

های مختلف خیار دریایی در سواحل  رابطه فیلوژنی میان جمعیت تعیین ساختار جمعیتی و  میتوکندریایی برای    16s rRNAدر مطالعه حاضر از ژن  

های در نمونه  شدهمشاهده GCدرصد بیشترین  نشان داد که مختلف  یدهایدرصد نوکلئوتبررسی استفاده شد.  شهرستان بوشهر فارسخلیج

جداسازی شده   H.parvaبر روی گونه ت گرفته . این در حالی بود که در مطالعه صوراستدرصد  4/44از ساحل بوشهر و هلیله  شدهآوریجمع

 . (1394و همکاران، نیسی عالمیعنوان گردید )درصد  6/43این مقادیر  توسط از بندر بستانه و دیر 

های ترانسورژن )متقاطع یا جهشمشاهده شد که نرخ  H.parvaهای مختلف جمعیت بر روی ژنوم میتوکندریایی در شدهانجام در بازنگری 

 16sژن، یریکارگبه با  ( در این مطالعهR) به تراگشتی یگشتهمنسبت  کهیطوربه  ( برتری دارد. یگشتهم تراگشتی( بر ترانزیشن )انتقالی یا 

rRNA  هاپلوتیپ مربوط به   هاپلوتیپ در مطالعه فوق مشاهده شد که بیشترین فراوانی 5. همچنین با توجه به شناسایی بود 379/423معادل

که با توجه به  در هر دو جمعیت مشابه بود    2هاپلوتیپ    ،باشد لیکن از این تعدادعدد می  4از سواحل هلیله با    شدهیآورجمعهای  های جمعیتنمونه 

در مطالعه مشابه پس از  ( 2016و همکاران ) Alami Naysiی نمود. قدو جمعیت متفاوت تل عنوانبه را  هاآن توان نمی  آمدهدستبه اطلاعات 

 فارسخلیج در سواحل  16S rRNA یتوکندریمیبوزومال ژن ر یابی یبا استفاده از توال H. parva گونه یاییدر یارخ بررسی ساختار جمعیتی

از بندر بستانه و   شدهآوریجمعهای هاپلوتیپ مربوط به نمونه  3هاپلوتیپ شناسایی نمودند که از این تعداد  5تعداد  درمجموع)بندر دیر و بستانه( 
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این الگوی تنوع ژنتیکی   مشترک بودند. باهم 4و  2هاپلوتیپ  آمدهدست به است که بر اساس نتایج  ذکریانشاهاپلوتیپ مربوط به بندر دیر بود.  2

 ,.Afkhami et al)است ی نوین هاجهشنگهداری و حفظ  دهندهنشان ه توسعه و بروز هاپلوتایپ های اختصاصی شده و تواند منجر ب می

2012) . 

 Aboim)متفاوت(    یپهاپلوتا  ی)هر فرد دارا  یک( تا  یکسان  یپهاپلوتا  یصفر )همه افراد دارا  ینبیپی  تراز تنوع هاپلوتامقادیر    بودن  یرمتغبا توجه  

et al., 2005)  یپی تنوع هاپلوتمیانگین مشاهده شد کهH. parva  این در حالی بود که  باشدمی  1 و 5/0به ترتیب ساحل بوشهر و هلیله در .

به مقادیر . با توجه  (Alami Naysi et al., 2016)  بود  5/0و    84/0  یر به ترتیبد  و  در منطقه بستانه  یپیتنوع هاپلوتا  یانگینمدر مطالعه مشابه  

 ذکریان شا (. 1392، پناه یعلی و زارع)حاکی از بالا بودن این مقادیر است  موردمطالعهدو منطقه  در شدهیبررسهای برای جمعیت  آمدهدستبه 

 بود شدهیدهدبالا خیار دریایی همراه با تنوع هاپلوتایپی  16s rRNAژن  یریکارگبه از طریق  یمشابه است که در مطالعات دیگر نیز نتایج 

(Vargara Chen et al., 2010 ). های مختلف از سوی دیگر مشاهده شد که میزان تنوع نوکلئوتیدی جمعیتH. parva  گیری شده نمونه

و همکاران   Alami Naysiتوسط  آمدهدست به . این در حالی بود که مقادیر باشدمی  0053/0و  0013/0از ساحل بوشهر و هلیله به ترتیب 

 یدینرخ تنوع نوکلئوت  آمدهدستبه برآورد شد. لذا با توجه به مقادیر    002/0و    007/0( میزان تنوع نوکلئوتیدی در بندر بستانه و دیر به ترتیب  2016)

با  یسهمقاقابل مطالعه حاضردر  آمدهدستبهمقادیر تنوع نوکلئوتیدی  ی است کهگفتن .گزارش شد یینپا هر دو مطالعه در مناطق مختلف در

 . (Uthicke and Benzie, 2003)های سایر پژوهشگران روی دیگر خارتنان است ی بررس

های یدر توال  یزناچ  ییواگرا  حاکی ازمرکز ملی اطلاعات زیستی  موجود در    یهانمونه  یگرو با د  باهم  شدهیآورجمع  یهانمونه   یی تکاملیواگرا  یجنتا

  ین کم در ب یکی ژنت یی واگرا یاز عوامل اصل یکی مهاجرت عنوان نمود که  گونه ین اتوان می  روین ازاباشد. میمیتوکندریال  16S rRNAژن 

اثر کاهش ناشی از شده  یترؤ یدهپدلذا ممکن است . آید حساببه  یدهپد ینا یاصل تواند عامل ینم ییتنهابه  ی ول باشدمی  شدهی بررس یهانمونه 

 ها( عنوان نمودند که جمعیت 1998)  Bowen  و   Grant  . (Calderon and Aquilabs., 2008)  باشد  یراخ  یهامؤثر در سال  یتدر اندازه جمع

  یط شرا یراً دراخ هایتجمع ینکه ا دنشومی  یرصورت تفس ین( به اpi < درصد 5/0) یینپا یدیو تنوع نوکلئوت (h <5/0بالا ) یپیبا تنوع هاپلوتا

شامل تعداد   یکیتنوع ژنت یاساس یپارامترهابا توجه به  یطورکلبه  .اندسرنهادهرا پشت  یعسر یتیرشد جمع یک یتدرنهاو  اندقرارگرفته تنگنا 

های ( در گونه Mهای منومورف )و تعداد جایگاه( S) مورفیپل هایجایگاه(، تعداد Pi) یدیتنوع نوکلئوت (،Hd) یپیهاپلوتا تنوع (،h) یپهاپلوتا

میزان  یینیپا یدیبالا و تنوع نوکلئوت یپیتنوع هاپلوتابه دلیل  شدهی بررس هایجمعیتمشاهده شد که به دلیل شباهت بالایی ژنتیکی  شدهی بررس

 بود. هیافتکاهش یتوجه قابل ها به میزان تنوع ژنتیکی هر یک از گونه 

بر اساس نتایج  که  بودمقادیر بسیار ناچیز وجود تمایز ژنتیکی حاکی از حاصل از نتایج  شدهی بررسبه دلیل شباهت بالای ژنتیکی میان دو جمعیت 

(  6)یک جریان ژنی بالا و برقراری  دو منطقه به دلیل نامحدود بودن بوم سازگارهای دریایی و فاصله جغرافیایی اندک بین  احتمالاً آمدهدستبه 

محدودیت    یجهدرنت  داریی معنکه تمایز ژنتیکی    شدهعنوان ها نیز  سبب پدید آمدن چنین ساختار ژنتیکی شده است. در برخی بررسی   ها،هاپلوتیپ  بین

  یز رو وجود موانع ی در برابر ساحلی لاگونها یستگاهزکه بیشتر مربوط به تفاوت در  (Uthicke and Benzie 2003)در جریان ژنی وجود دارد 

توان تخمین  یم  آمدهدستبه آوردند. بنا بر نتایج    به دست   یمشابه ( نتایج  2010و همکاران )  Vargara Chenاست. در این رابطه  بوده    یاییجغراف

(  Fstدر مطالعه مشابه شاخص ژنتیکی تمایز ژنتیکی ) وجودینباا شود.ی مزد که تداوم جریان ژنی بالا بین هر دو منطقه، مانع از تمایز ژنتیکی 

 Alami Naysi etبین دو منطقه بستانه و دیر برآورد گردید ) 1874( بالا Nmو جریان ژنی ) 0048/0( Dxy( و نرخ واگرائی )000/0ناچیز )

al., 2016) نات آبی و نوع چرخه زندگی و عوامل  شامل نیروهای گزینشی مانند دما، شوری، جریا محیطییستزعوامل مختلف  بنابراین ؛

 (. Vergara-Chen et al., 2010بر روی ساختار ژنتیکی جانداران دریایی هستند )  یرگذارتأثاین عوامل  ازجملهجریان ژنی  محدودکننده
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ی زندگی با فاز پلاژیک و اندازه جمعیت بزرگی دارند،  هادورهدریایی که دارای توانایی پراکنش بالایی هستند و    مهرگانی برود در  یمانتظار    عموماً

با توجه به  . (Garoia et al., 2004های جغرافیایی کوچک باشیم )یاسمقشاهد سطح بالای جریان ژنی و ساختار ژنتیکی جمعیتی ضعیف در 

در مطالعه . همچنین  (Ivy and Giraspy 2006)  برخوردارندروزه    26تا    13های پلاژیک بوده و از یک دوره  خیارهای دریایی دارای لارو  اینکه

 یاماهواره زینشانگر ر 11با استفاده از  نیپیلیف یرالجزامجمع سراسر موجود در  H. scabraدریایی گونه  اریخجمعیت  15صورت گرفته بر روی 

ی خیارهای کیساختار ژنت  روی  بری است که  انوسیاق  هایناشی از جریان  یادیتا حد زجود  وهای مجمعیت  نیب  یجادشدهاژنتیکی  فاصله  عنوان شد که  

  بود.  هاآن وجود ارتباط ژنتیکی بالای میان  ییدکنندهتأبنابراین مطالعه حاضر ؛  (Ravago-Gotanco and Kim, 2019) گذاردی م ریتأث دریایی

حاکی   یمولکول  ازنظری تکاملی  هادرختو ترسیم  مرکز ملی اطلاعات زیستی  در بررسی کنونی در    آمدهدستبههای  یتوال  یترازهمنتایج مقایسه و  

نشانگر مناسبی برای   16s rRNAتوان گفت که ژن میتوکندریایی بنابراین می؛ در دو منطقه بوشهر و هلیله بود H.parvaگونه  وجود ییدتأاز 

های یتجمعنمایانگر    آمدهدست به، فواصل ژنتیکی  شدهیمترس  تبار زایشیی  هادرخت باشد. با توجه به اینکه در  می  فارسخلیجدر    گونهینا  شناسایی

به دلیل جریان ژنی بالا ساحل بوشهر و هلیله از  شدهآوریجمع  H. parva گونه ی مربوط به هانمونه مجزایی نبودند، این احتمال وجود دارد که 

 و وجود هاپلوتایپ مشترک از یک جمعیت یکسان باشند. 
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