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با استفاده از توالی یابی ژن ریبوزومال  Holothuria parvaبررسی ساختار جمعیتی خیار دریایی 

  در سواحل شمالی خلیج فارس )16S rRNA (میتوکندري

 
 2یپاشا زانوس نیحس، 1حسین ذوالقرنین، 1*محمد علی سالاري علی آبادي، 1لیلا عالمی نیسی

  

 ، خرمشهر خرمشهر دانشگاه علوم و فنون دریایی ریایی و اقیانوسیدانشکدة علوم د دریا، زیست شناسی گروه .1

 ، خرمشهرخرمشهر دانشگاه علوم و فنون دریایی دانشکدة علوم دریایی و اقیانوسی دریا، فیزیک گروه. 2

  

  16/2/1394تاریخ پذیرش:       16/9/1393تاریخ دریافت: 

  

 چکیده

بندر دیر، از  در دو منطقه بندر بستانه و Holothuria parvaگونه  ییایدر اریخ یتیساختار جمع یبررسبه منظور 

جایگاه نوکلئوتیدي بررسی شد که پس از بررسی در  417. در مجموع شداستفاده  16S rRNAروش توالی یابی ژن 

در  ید شد.تای H. parvaبه گونه  ها خوانی داشتند و تعلق نمونه هم 16S rRNAبا ژن  ها ، توالیNCBIپایگاه داده اي 

در دو منطقه مشترك بود. بندر بستانه داراي  ها هاپلوتایپ شناسایی شد که یکی از هاپلوتایپ 4مجموع در دو منطقه 

تخمین  درصد 50و در دیر  درصد 83هاپلوتایپ بودند. تنوع هاپلوتایپی در بستانه  2هاپلوتایپ و بندر دیر داراي  3

) ناچیز Fstژنتیکی ( شاخصبرآورد شد.  002/0و  007/0ترتیب  زده شد. تنوع نوکلئوتیدي در بستانه و دیر به

بین دو منطقه برآورد گردید. بر اساس نتایج  1874بالا  )Nm(و جریان ژنی  0048/0 )Dxy(و نرخ واگرائی  000/0

یل ي بندر بستانه و بندر دیر از یک جمعیت یکسان هستند که به دلها دست آمده از این بررسی، احتمالا نمونه به

 .Hجریان ژنی بالا بین دو منطقه تمایز زیادي از هم ندارند و وجود هاپلوتایپ مشترك نیز بیانگر وجود نیاي مشترك 

parva است در دو منطقه.  

  

  ، بستانه، دیر16S rRNA، ساختار جمعیتی ،Holothuria parva کلیدي: واژگان
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  مقدمه .1

 يها از گونه یکی (Holothuridae) ییایدر اریخ

فارس  جیعمان و خل يایدر يها در حوزه آب يقتصادا

خاص   گونه نیا .دارد يا ژهیو ریتکث طیو شرا است

کاربرد  ییو غذا ییدارو ،ياز لحاظ اقتصاد ییایدر

در هر  معمولاً ییایدر يارهایاگر چه خ .دارد یعیوس

تنوع  نیشتریشوند، اما ب می افتی یو عمق یطیمح

 یمرجان ریو جزا يریکم عمق گرمس يها آنها در آب

. تاکنون )Sloan and Von Bodungen, 1980( است

ي مختلفی از خیارهاي دریایی در سواحل ها گونه

اند که  خلیج فارس و دریاي عمان شناخته شده

ي جدیدي نیز ها مطمئناً با مطالعات بیشتر گونه

. )Bruckner et al., 2003( اسایی خواهند شدشن

ي خلیج فارس است که زخیار دریایی از جانوران آب

 ي چندانی درباره آن صورت نگرفتهها تاکنون بررسی

گونه از این موجودات دریایی  20است. تاکنون حدود 

 اند در خلیج فارس و دریاي عمان شناسایی شده

)Uthicke and Karez, 1999(.  

 Holothuria Parvaمیانگین طول خیار دریایی 

میلی متر است.  28میلی متر و عرض آن  65حدود 

ي تیره تا سیاه و ا قهوهرنگ این گونه در ناحیه پشتی 

و پاهاي این  بازوهادر ناحیه شکمی روشن تر است، 

دوکی شکل و در دو آن  . بدناستگونه زرد رنگ 

داراي  . دیواره بدنشاناستانتها کمی باریک 

اي و داراي خارچه است. پراکنش  یلهمي ها اسپیکول

این گونه بیشتر در مناطق گرمسیري و نیمه 

در مناطق بین جزر و مدي عواملی  .استگرمسیري 

همچون شدت امواج و نیز ارتفاع آنها از جمله 

مهمترین عوامل تعیین کننده ساختار جوامع ساکن 

 پراکنش. )Chapman, 2009( استاین مناطق 

 نواحی عمق کم در مناطق دریایی خیارهاي

 بیشترین ولی ،است گرمسیري نیمه و گرمسیري

 Indo-Pacific  گرمسیري منطقه در ها آن تنوع و تراکم

خیارهاي دریایی در  .)Al-Rashdi et al., 2007( است

هاي  ي دریایی و در همه عرضها بسیاري از بیوتوپ

جغرافیایی از منطقه بین جزر و مدي گرفته تا اعماق 

 ,Lovatelli and Conand( شوند زیاد دریاها یافت می

2004(.  

انتقال از مادر  ،لیدله ب ییایتوکندریم ينشانگرها

 شتریب اریسرعت جهش بسی، بینوترک عدمبه فرزند و 

 به mtDNAمنحصر به فرد  تیخصوصو ژنوم هسته  از

ز ا شتریبرابر ب 10خصوص سرعت تکامل آن که 

DNA در  يدیابزار مف کی، آن را به است يهسته ا

 Calo-Mata et( کرده است لیتبد یلوژنیف يزهایآنال

al., 2009(.  آنالیزهايDNA  میتوکندري روشی

جدید است که به عنوان ابزار تحقیقی براي 

، شود شناسان با مقاصد شیلاتی استفاده می زیست

تواند در شناسایی  می اطلاعات حاصل از این روش

 ساختار ژنتیکی جمعیت خیار دریایی مفید واقع شود

)Lambert, 1997(.  

به مطالعه ژنتیکی  1387سال  توسل پور در

در مناطق بستانه  Holothuria atraخیارهاي دریایی 

احسان  پرداختند. RAPDو نایبند به روش مولکولی 

طی بررسی شناسایی  1392پور و همکاران در سال 

و مطالعه فعالیت  16srRNAمولکولی با استفاده از ژن 

ي مختلف دیواره بدن خیار ها ضد سرطانی عصاره

نشان دادند ترکیبات این  Holothuria parvaدریایی 

توانند پس از تخلیص به عنوان کاندیداي  می گونه

مناسبی جهت تولید داروي ضد سرطان استفاده 

بررسی  توان به می نیزدر خارج از کشور گردد. 

گونه از  17و تفکیک ریایی فیلوژنی خیارهاي د

و  Kamarudinتوسط خیارهاي دریایی مالزي 

بررسی  و )Kamarudin et al., 2010( همکاران

-El توسط یکی خیارهاي دریایی سواحل مصرفیلوژنت

Naggar و همکاران )El-Naggar et al., 2008(  اشاره

و همکاران به بررسی ساختار ژنتیکی  Kim نمود.

 با استفاده از روش Stichopus japonicusخیاردریایی 

نقطه سواحل  5نمونه از  144پرداخته و  ریزماهواره

براي  اي ریزماهوارهتوالی  9کره جمع آوري و از 

لل آ 139استفاده کردند و در مجموع  ها بررسی آن

 Kim et( به دست آمد ها مختلف براي همه جمعیت

al., 2008(. Chen  ساختار ژنتیکی خیار و همکاران
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را با استفاده از  طبیعیو خیار دریایی  دریایی پرورشی

نتایج نشان  ،ندداد مورد مقایسه قرار ریزماهواره روش

و وحشی اختلاف  شده تفریخي ها نمونهداد بین 

  .)Chen et al., 2008( زیادي وجود داردژنتیکی 

مورد ی کمی در تاکنون مطالعات نکهیبا توجه به ا

صورت  Holothuria parva (Lampert, 1885)گونه 

تعیین تنوع ژنتیکی، این مطالعه با هدف  است گرفته

یا  ها شباهتو بررسی میزان  ها تیجمع یشناسائ

با  این گونه هاي احتمالی یتجمعي بین ها تفاوت

 16Sمیتوکندري ( استفاده از توالی یابی ژن ریبوزومال

rRNAانجام گردید خلیج فارس ی) در سواحل شمال.  

  ها مواد و روش .2

 دقیق شناسایی و مقدماتی يها بررسی از سپ

صخره اي سواحل  در ها ایستگاه ترین مناسب ،منطقه

بندر  اول در ایستگاه .شد انتخابشمال خلیج فارس 

 و کیلومتري غرب شهرستان دیر 5دیر روستاي اولی 

بندر  در دوم ایستگاه و سازي کشتی کارگاه کنار در

 .)1(شکل  شدانتخاب بستانه در استان هرمزگان 

نمونه به صورت دستی از دو منطقه  60تعداد 

و به  تثبیت درصد 96در الکل اتانول  و آوري جمع

 دانشگاه علوم و فنون دریایی آزمایشگاه بیوتکنولوژي

 از گرم یلیم 50 حدود ابتدا. گردیدمنتقل  خرمشهر

 آزاد هواي در سپس جدا، دریایی خیار ماهیچه بافت

  DNA استخراج. شود خارج آن الکل تا شد داده قرار

 انجام گردید آمونیوم استات روش از استفاده با

)Infante et al., 2006(. کیفیت  و کمیت تعیین براي

DNA هاي اسپکتروفتومتري استخراج شده، از روش 

)AL800(َ  صد در 1و الکتروفورز روي ژل آگارز

 .)Salari Aliabadi et al., 2008( شداستفاده 

 BioEditتوسط نرم افزار  16S rRNAژن اي هآغازگر

version 7.0.0. )Hall, 2004( توسط وب  مشخص و

  .)1شد (جدول هم ردیف سازي  NCBIسایت 

  
  در سواحل شمالی خلیج فارس بستانهو بندر دیر هاي نمونه برداري  موقعیت جغرافیایی و محل استقرار ایستگاه .1شکل 

  

  استفاده شده در این تحقیق هايآغازگر .1 جدول

  توالی آغازگر آغازگرنام 

16sar (F) 5'-GGT ATC TTG ACC GTG CAA AG-3' 
16sbr (R) 5'-CTC CGG TTT GAA CTC AGA TC-3' 

  

 تریکرولیم 25در حجم  مراز پلی اي زنجیره واکنش

 نانوگرم 100 ،شامل PCRی در مواد مصرف زانیو م

DNA ،الگو Taq DNA Polymerase )U/µ 5( ،5/2 

 PCR Buffer، 100میکرولیتر  MgCl2، 2 مولار یلیم
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میلی مولار  10 ،2آغازگر و  1میکرو مول از آغازگر 

dNTP  حجم به رساندن برايبراي  ریآب دو بار تقطو 

 بهتر تشکیل جهت مطالعه این در نظر انجام شد. مورد

 شیب از آغازگر دماي رینت مناسب انتخاب و باندها

 جهت دما مناسبترینو شد  استفاده 46-49 حرارتی

 .دست آمده ب گراد سانتی درجه PCR ،47 واکنش

 95دقیقه در  5نیز به صورت  PCR برنامه حرارتی

واسرشت سازي اولیه تنظیم جهت سانتیگراد درجه 

 95ثانیه اي در  40 شامل چرخه 35شد و پس از آن 

ثانیه اي  35، واسرشت سازيجهت سانتیگراد  درجه

درجه  72در دماي  یهثان 60در دماي اتصال مربوطه و 

گراد براي مرحله گسترش ادامه یافت. برنامه  سانتی

 10درجه سانتیگراد به مدت  72فوق با درجه حرارت 

 PCRمحصولات  تیدر نها دقیقه بسط و خاتمه یافت.

 تیفیسنجش کبراي گراد  یدرجه سانت 4 خچالیبه 

منتقل  درصد1ژل آگارز  يبر رو PCRمحصولات 

میکرولیتر  5ن واکنش تکثیر، مقدار پس از پایا. شدند

درصد برده شد تا  1از نمونه بر روي ژل آگاروز 

کیفیت قطعات ژنی پس از تکثیر مورد ارزیابی قرار 

جفت باز  455د. باند مورد انتظار پس از تکثیر نگیر

بود که پس از الکتروفورز صحت آن تایید شد. جهت 

 8عداد تاز هر یک از دو منطعه عملیات توالی یابی 

میکرولیتر به  15به حجم  PCRنمونه از محصولات 

  چین فرستاده شد. Shine Geneشرکت 

ها از شرکت، بررسی صحت و  یتوالپس از دریافت 

 افزار نرمها با استفاده از  یتوالویرایش دستی 

)Chromas ver. 2  Technelysium Pty Ltd., Qld, 

Australia ( اطمینان  ها براي یتوالانجام گرفت. سپس

 ،NCBI از صحت تکثیر ژن مورد نظر در پایگاه ژنی

BLAST  توسط برنامه  ها یتوالشدند. همترازي

Clustal W  نرم افزاردرBioEdit ver. 7.0.0.  انجام 

ي تبارزایشی و ها درخت. ترسیم )Hall, 2004( شد

 MEGAماتریس فاصله ژنتیکی با استفاده از نرم افزار 

ver. 5 (Tamura et al., 2011) .شاخص  انجام گرفت

در نرم افزار  ساختار جمعیتی و ، جریان ژنیFst تمایز

Arlequin ver. 3.1 (Excoffier et al., 2005) 
  .گردید محاسبه

  نتایج .3

 جینتا هبدست آمد يخوانا یتوال 8 از در مجموع

 417 يشده دارا ریتکث هیحاصل نشان داد که ناح

 BLASTاز نتایج حاصل . )2(جدول  جفت باز است

ناحیه تکثیر شده با ناحیه  نشان داد که ها کردن نمونه

16S rRNA 99ابقت دارد. توالی مذکور داراي مط 

  بود. H. parvaا گونه همپوشانی و همسانی ب درصد

  ي بررسی شدهها اطلاعات ژنتیکی به دست آمده از نمونه .2جدول 

 ویژگی
همه 

  ها نمونه
  دیر بستانه

  415  414  417 ي نوکلئوتیديها تعداد جایگاه

  413  408  406  ي نامتغیرها تعداد جایگاه

  2  6  8  ي چندریختها تعداد جایگاه

  2  6  8 متغیر تک ریخت (دومتغیره)

  2  3  4 پلوتایپها عدادت

  Pi 004/0  007/0  002/0تنوع نوکلئوتیدي 

  %50  %83  %64  پلوتایپیها فراوانی

  GC 6/43%  6/43%  6/43%نسبت 

  

شدند که در  ییشناسا پیهاپلوتا 4در مجموع 

) و 3و  2 ،1 يپهای(هاپلوتا پیهاپلوتا 3منطقه بستانه 

 دهی) د4و  2 پی(هاپلوتا پیهاپلوتا 2 ریدر منطقه د

مشترك  ستگاهیدر هر دو ا 2شماره  پیهاپلوتا که شد

ژن مورد نظر تنوع  يبرا نی. همچن)3(جدول  بود

 ستگاهیو در ا درصد 83بستانه  ستگاهیدر ا یپیهاپلوتا



 1394، زمستان 4، شماره 14دوره      مجله علوم و فنون دریایی

 

 

 ژنتیکی فاصله ماتریس .دیبرآورد گرد درصد 50 رید

 که است این دهنده نشان شده بررسی يها نمونه بین

 از شده بررسی يها نمونه میان در ژنتیکی فاصله

  .)4 جدول( بود 015/0 تا 000/0

  دیر و بستانه منطقه دو در H. parva دریایی خیارهاي در 16S rRNA ژن يها هاپلوتیپ پراکنش .3 جدول

  دیر  بستانه  هاپلوتیپ

  0  1  1هاپلوتایپ 

  3  2  2هاپلوتایپ

  0  1  3هاپلوتایپ 

  1  0  4هاپلوتایپ 

  

 ي بررسی شدهها ژنتیکی بین نمونهماتریس فاصله  .4جدول

نمو

 نه
B5 B8 B13 B16 D4 D7 D9 

B8 01/0 
      

B1
3 

015/0  005/0 
     

B1
6 

01/0 000/0  005/0 
    

D
4 

01/0 000/0  005/0 000/0  
   

D
7 

01/0 000/0  005/0 000/0  000/0  
  

D
9 

015/0 005/0 010/0 005/0 005/0 005/0 
 

D
8 

01/0 000/0  005/0 000/0  000/0  000/0  005/0 

  

بین  )Fst( تمایز شاخصنشان داد که میزان  نتایج

) است در 000/0بستانه و بندر دیر بسیار پایین (

بسیار بالا است  )Nm(حالی که میزان جریان ژنی 

. میزان واگرایی (جایگزینی نوکلئوتیدي )54/1874(

به ازاي جایگاه) بین دو ناحیه بر اساس آزمون واگرایی 

)Dxy( 0048/0  انحراف استاندارد) تخمین زده شد

دست آمده از آزمون ه ). همچنین نتایج ب0034/0

Tajima D-Test  معنی دار -70/1(بین این نواحی (

  ).P<10/0نبود (

شده به روش  یبررس يها درخت تبارزایی نمونه

ي جمع آوري ها نیز براي نمونه 1درخت نیمحتمل تر

 ,B16, D4( ها مونهنهمه ي  ترسیم گردید که ،شده

D7, B8, D8 يها شاخه قرار گرفتند و نمونه کی) در 

                                                           
١ Maximum Likelihood 

B13  وD9  شاخه و نمونه  ریز کیدرB5  کیدر 

  ).2(شکل  شاخه جدا قرار گرفت

  و نتیجه گیري بحث .4

یزان و سطح هاي شیلاتی درباره م با اینکه داده

برداشت از این ذخایر ارزشمند به ویژه در سواحل 

اند  ها نشان داده د ندارد، ولی بررسیخلیج فارس وجو

که خیارهاي دریایی نسبت به برداشت بیش از حد 

 ;Lovatelli and Conand, 2004(آسیب پذیرند 

Toral-Granda and Martínez, 2007(  و نرخ

 Uthicke and(ها بسیار کند است  بازسازي ذخایر آن

Benzie, 2003( حتی برداشت با شدت کم نیز .

زیرا  ،نجر به کاهش در اندازه ذخیره شودتواند م می

کاهش تراکم افراد بالغ به کاهش شدید در نسبت 

ها و تنوع  انجامد که در فراوانی آلل تولید لارو می

  .)Uthicke and Benzie, 2003(ژنتیکی موثر است 
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  ي بررسی شده به روش محتمل ترین درختها درخت تبارزایی نمونه .2شکل 

  

پیش از این رده بندي خیارهاي دریایی بر پایه 

ها بوده است که روش دقیقی نبوده  شناسی آن ریخت

 Byrne et(و همواره با ابهام و اشکال همراه بوده است 

al., 2010( بنابر عقیده .Kerr  و همکاران کاربرد توالی

تواند در  هاي دریایی میدر خیار 16S rRNAیابی ژن 

موارد بسیاري به نتایجی برسد که با رده بندي کنونی 

خوانی ندارد و پیشینه تکاملی که از این روش به  هم

آید گاهی با فرضیات قبلی مطابقت ندارد  دست می

)Kerr et al., 2005(.  

هاي دریایی علاوه بر ارزش تغذیه اي، به  خیار

دلیل دارا بودن ترکیبات زیست فعال موثر در 

هاي بهداشتی و پزشکی بسیار مورد توجه قرار  زمینه

به همین دلیل در کشور . )Li et al., 2013(گرفته اند 

هاي  ما نیز برداشت از ذخایر خیارهاي دریایی در سال

که  است این درحالی اخیر افزایش یافته است

ها نشان داده اند که خیارهاي دریایی نسبت به  بررسی

 Lovatelli and(برداشت بیش از حد آسیب پذیرند 

Conand, 2004; Toral-Granda and Martínez, 

ها بسیار کند است  و نرخ بازسازي ذخایر آن )2007

)Uthicke and Purcell, 2004(.  

وع هاپلوتایپی بالایی و در بررسی کنونی میزان تن

ها مشاهده شد.  تنوع نوکلئوتیدي پایینی در بین نمونه

درصد بود که در منطقه  64میانگین تنوع هاپلوتایپی 

درصد بود.  50درصد و در منطقه دیر  84بستانه 

وجود هاپلوتایپ مشترك بین دو منطقه نشان دهنده 

باشد که در خیارهاي  می نیاي مشترك بین دو منطقه

 Uthicke(ریایی ساکن در سواحل دریا شایع است د

and Benzie, 2003( در بررسی دیگري که با .

جام شده خیار دریایی ان 16S rRNAبکارگیري ژن 

است نیز چنین ویژگی یعنی بالا بودن تنوع 

 ,.Vergara-Chen et al(هاپلوتایپی دیده شده است 

. مقادیر تنوع نوکلئوتیدي به دست آمده در )2010

هاي سایر  بررسی کنونی قابل مقایسه با بررسی

 Uthicke and( استپژوهشگران روي دیگر خارتنان 

Benzie, 2003; Duran et al., 2004; Iuri et al., 

2007; Calderón et al., 2008(.  

نتایج این بررسی نشان دهنده این است که 

بستانه  H. parva هاي  ) بین نمونهFstشاخص تمایز (

و  Vergara-Chenو دیر معنی دار نیست و با نتایج 

همخوانی  )Vergara-Chen et al., 2010(همکاران 

از بررسی حاضر دارد. بر اساس نتایج به دست آمده 

که احتمالا به دلیل نامحدود بودن  کردمی توان بیان 

بوم سازگارهاي دریایی و فاصله جغرافیایی اندك بین 

دو منطقه بستانه و دیر، جریان ژنی بالایی 

)54/1874=Nm( بندر دیر و بستانه  هاي بین نمونه

برقرار است که سبب پدید آمدن چنین ساختار 

هاي خیارهاي  ژنتیکی شده است. در برخی بررسی

معنی داري در نتیجه  )Fst(دریایی نیز شاخص تمایز 
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محدودیت در جریان ژنی دیده شده است که علت آن 

هاي  (زیستگاه ها احتمالا مربوط به تفاوت در زیستگاه

ر ساحلی) و وجود موانع ریزجغرافیایی لاگونی در براب

 Uthicke and Benzie, 2003; Uthicke( بوده است

and Purcell, 2004(.  عوامل مختلف زیستی و

از قبیل دما، شوري، جریانات آبی و نوع محیطی 

بر چرخه زندگی و عوامل محدود کننده جریان ژنی 

 ر ژنتیکی جانداران دریایی تاثیرگذارروي ساختا

  .)Badaracco et al., 1995( باشند می

) پایین Fst )0/0رود تمایز ژنتیکی  احتمال می

باشد که ) 54/1874(دیده شده در اثر جریان ژنی بالا 

تواند موجب کاهش درون آمیزي شود و  میخود 

همچنین از میزان رانش ژنتیکی در اثر نیروهاي 

هاي بررسی محیطی متغیر ساحلی که زیستگاه خیار

این قابل قبول است اگر بیان شده است، بکاهد. بنابر

یش تنوع ژنتیکی که جریان ژنی سبب افزا شود

شود و پتانسیل سازشی موجود را در برابر شرایط  می

ولی تمایز ژنتیکی را  ،دهد متغیر محیطی افزایش می

. )Gyllensten and Wilson, 1987(دهد  کاهش می

رود در بی مهرگان دریایی که داراي  عموما انتظار می

هاي زندگی با  توانایی پراکنش بالایی هستند و دوره

فاز پلاژیک و اندازه جمعیت بزرگی دارند، شاهد سطح 

بالاي جریان ژنی و ساختار ژنتیکی جمعیتی ضعیف 

 ,Avise( دهاي جغرافیایی کوچک باشی در مقیاس

1989; Pourkazemi, 1996; Wolf et al., 2000( .

خیارهاي دریایی داراي لاروهاي پلاژیک هستند که 

 ,.Kohlmann et al(روزه است  26تا  13در یک دوره 

2003; Beaumont et al., 2010(این احتمالا . بنابر

یی دارند که بررسی کنونی نیز آنها ارتباط ژنتیکی بالا

  ید کننده این مطلب است.تای

هاي به دست آمده  نتایج مقایسه و همترازي توالی

و ترسیم  NCBIدر بررسی کنونی در پایگاه ژنی 

 Holothuriaهاي تکاملی، نامگذاري گونه  درخت

parva نماید و  ید میرا از نظر ملکولی پشتیبانی و تای

نشانگر مناسبی براي  16S rRNAمشخص شد که ژن 

. استشناسایی گونه مورد نظر در خلیج فارس 

تواند تصویر مناسبی از  هاي تبارزایشی می درخت

روابط خویشاوندي و روابط تکاملی به نمایش بگذارد. 

هایی  ی یکی دیگر از نمایههاي تبارزایش ترسیم درخت

بود که در بررسی کنونی جهت مقایسه ساختار 

ژنتیکی دو منطقه مورد بررسی و همچنین براي 

هاي منطقه خلیج فارس با دیگر  مقایسه نمونه

هاي  که درختاست ثابت شده  خویشاوندان بکار رفت.

بسیار  DNAهاي توالی  ترسیم شده بر اساس داده

تواند نمایانگر  ریخت شناسی میهاي  تر از داده دقیق

  روابط خویشاوندي و تکاملی باشد.

زایشی ترسیم  هاي تبار با توجه به اینکه درخت

شده و فواصل ژنتیکی به دست آمده نمایانگر 

هاي بندر  هاي مجزایی نبودند، احتمالا نمونه جمعیت

بستانه و بندر دیر از یک جمعیت یکسان هستند که 

لا بین دو منطقه تمایز زیادي از به دلیل جریان ژنی با

هم ندارند و وجود هاپلوتایپ مشترك نیز بیانگر وجود 

در . استنیاي مشترك این خیارهاي دریایی 

هاي مشابه روي خیارهاي دریایی این عدم  بررسی

هاي مختلف ساحلی  جدایی ژنتیکی حتی در زیستگاه

 ,.Vergara-Chen et al(و لاگونی نیز دیده شده است 

 16Sنتایج مطالعه حاضر نشان داد که ژن . )2010

rRNA  نشانگر مناسبی براي شناسایی گونه مورد نظر

  .است در خلیج فارس
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Abstract: 
In order to investigate the population structure species of sea cucumber Holothuria parva 

in the two regions Bostaneh Port and Dayer Port, 16S rRNA gene sequencing method was 
used. In total, 417 nucleotide loci were determined, after investigating in the NCBI database, 
sequences were consistent with 16S rRNA gene and samples were verified to belong to the 
species H. parva. In total four haplotypes were identified, one of which was common in both 
regions. Bostaneh Port had 3 haplotypes and Dayer Port had 2 haplotypes. Haplotype 
diversity was estimated to be 83 percent in Bostaneh Port and 50 percent in Dayer Port. 
Estimated Nucleotide diversity in Bostaneh and Dayer Ports were 0.007 and 0.002 
respectively. Low genetic differentiation (Fst=0.000), divergences rate (Dxy= 0.0048) and 
high gene flow (Nm=1874) between the two regions were estimated. Based on this study 
Bostaneh and Dayer Port samples have probably diverged from an identical population since a 
high gene flow and low differentiation is observed among them. There is also a common 
haplotype, suggesting a common ancestor of H. parva in two regions. 

 
Keywords: Holothuria parva, population structure, 16S rRNA, Bostaneh Port, Dayer Port. 

 

                                                           
*Corresponding author, E-mail: salari@kmsu.ac.ir 


