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 P.(penaeus) semisulcatusمقايــسه مولكـــولي اوليه 

 P.(penaeus)semisulcatusفارس و زيرگونــه آن، خليج

persicus  16 ازبا استفادهS rRNA ميتوكندريايي  
، 5حسين ذوالقرنين ،4وحيد ياوري ،3سيداحمد قاسمي ،2*سيدجواد حسيني ،1رهنما رويا

  6فرعباس متين
  

دانشگاه علوم و  و استاديار ، دانشياردانشجوي كارشناسي ارشد شيلاتبه ترتيب  -5و4،1
  فنون دريايي خرمشهر

هاي خليج فارس، دانشگاه خليج استاديار و مربي مركز مطالعات و پژوهشبه ترتيب  -3و2
  فارس بوشهر

 استاديار موسسه تحقيقات شيلات ايران، خيابان فاطمي غربي، تهران - 6

 fatens114@gmail.com :بات، پست الكترونيكينويسنده مسئول مكات *

  )1/3/90 :تاريخ پذيرش -  13/10/88 :تاريخ دريافت(

  

هاي جنس ترين گونهيكي از با ارزش P.(penaeus) semisulcatusميگوي ببري سبز خليج فارس، 
Penaeus براساس خصوصيات ريختي، زيرگونه جديدي از ميگوي ببري سبز با نام . است

P.(penaeus) semisulcatus persicus  هاي ژنتيكي ميان گونه براي مطالـعه تفاوت. معرفي شده است
قطعه  5(نمونه از گونه  10. ميتوكندريايي مورد توجه قرار گرفت 16S rRNAو زيرگونه مذكور، 

قطعه از سواحل  5(نمونه از زيرگونه  10و ) قطعه از سواحل بندرعباس 5از سواحل بوشهر و 
ژنومي استخراج شده از   DNA.مورد استفاده قرار گرفتند) قطعه از سواحل بندرعباس 5و  بوشهر

با آغازگرهاي جهاني  16S rRNAاي از ژن قطعــه. پاهاي شناي ميگو به عنوان الگو استفاده شد
16Sar/16Sbr   نتايج حاصل از تعيين توالي نشان داد كه . هر دوطرف تعيين توالي شدتكثير و از

- همرديفي توالي. است) درصد AT )4/66جفت باز و غني از  561داراي  دقيقاقطعه تكثير شده 
گونه از هر دو ناحيه بوشهر و بندرعباس و همچنين  زيرگونه از هر دو ناحيه  16S rRNAهاي 

در گونه از هر دو ناحيه بوشهر و  16S rRNAهاي توالي بوشهر و بندرعباس نشان داد كه
زير گونه از هر دو  16S rRNAهاي نتيجه فوق براي توالي. بندرعباس دقيقا با هم مطابقت دارند

از گونه و زير  16S rRNAرديفي توالي توافقي نتيجه هم. ناحيه بوشهر و هرمزگان نيز مشاهده شد
يني بازي در اين دو رخ داده و نسبت جانشيني ترانزيشن به جانش 18گونه مذكور نشان داد كه 

با استفاده  Kimura 2- parameterفاصله ژنتيكي اين دو نيز براساس  .محاسبه شد 906/3ترانسورژن 
 P.(penaeus)فاصله ژنتيكي قابل توجه ميان  .درصد محاسبه شد MEGA 4.0.2 ،3/3افزار از نرم

semisulcatus طالعه بيشتر با استفاده ازساير نشانگرهاي ژنوميك و ميتوكندريايي را و زيرگونه آن، م
  .دهدمورد تاكيد قرار مي

  
  
  

  ژنتيك نوين
  1390 تابستان، 2 ، شمارهششمدوره 

  23- 31 صفحه

  
  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

 ،ميگوي ببري سبز

P.(Penaeus) semisulcatus،  
P.(penaeus)semisilcatus 

persicus،  
  ،خليج فارس

rRNA 16S  
 
 

 چكيده

 هاي كليدي واژه
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ترین موجودات ترین و فراواناز متنوع Penaeusمیگوهاي جنس 

هاي گرمسیري و نیمه گرمسیري در سرتاسر کف زي در آب

خصوصیات مورفولوژیکی در ).29(شوند جهان محسوب می

بندي سخت پوستان، سطح زیادي براي شناسایی و تقسیم

خصوصیات ). 27، 6(خصوصا میگوها به کار گرفته شده است 

هاي ورفولوژیکی مشابه و غیر قابل تشخیص علی رغم تفاوتم

تعریف ) پنهان(هاي خاموش ژنتیکی، در تاکساها به عنوان گونه

هاي خاموش با توسعه نشانگرهاي تفکیک گونه). 11(شوند می

-و سایر خصوصیات بارز مثل الگوي رنگ) 30(مناسب مولکولی 

  )11(بندي امکان پذیر است 

P.(penaeus) semisulcatusمیگوي ببري سبز، De Haan (1844)  

یکی از با تعلق دارد و  Penaeideaاز خانواده  Penaeusبه جنس 

این گونه که اغلب آن را . هاي جنس مذکور استترین گونارزش

دانند و ارزش ترین میگوهاي خوراکی مییکی از مرغوب

 صید میگو در خلیج درصد 90اقتصادي بالایی دارد، بیش از 

پراکنش جغرافیایی ).9(دهد فارس را به خود اختصاص می

وسیع  ،هاي گرممیگوي ببري سبز به عنوان یک گونه متعلق به آب

علی رغم اهمیت ). 5(د و پهنه آن از افریقا تا استرالیا امتداد دار

اقتصادي قابل توجه میگوي ببري سبز در خلیج فارس، دانش ما 

هاي این گونه ناچیز جمعیت در مورد ساختار و تنوع ژنتیکی

هاي میگوي ببري سبز خلیج فارس در مطالعه جمعیت. است

ایران، براي اولین بار با استفاده از صفات مورفولوژیک و 

خصوصیات مورفولوژیکی مانند ). 2(الکتروفورتیک انجام گرفت 

ها ي روستروم، شکل آنتن شلاقی، اندازه، شکل و تعداد دندانه

هاي تناسلی نر و ماده بویژه اندام یات اندامکاراپاس و خصوص

هاي مواردي هستند که براي مطالعه جمیت) تلیکوم(جنسی ماده 

براساس خصوصیات ). 2(میگوي ببري سبز در نظر گرفته شدند

ها و همچنین هاي جنسی نر و ماده، آنتنریختی کاراپاس، اندام

میگوي هاي مختلف، زیر گونه جدیدي از الکتروفورتیک بافت

هاي شمالی خلیج فارس شناسایی گردید که ببري سبز در آب

معرفی شد P.(penaeus) semisulcatus persicusتحت عنوان 

دو تفاوت ریختی که تشخیص گونه و زیر گونه فوق را از ). 2(

بندي بدن و آنتن شلاقی نماید، الگوي رنگهمدیگر متمایز می

به قرمز، داراي نوارهاي  رنگ بدن در گونه متمایل). 1شکل(است 

حاشیه زوائد بدن به رنگ زرد  ،اي رنگعرضی قرمز تند یا قهوه

یا آبی است، ولی در زیر گونه رنگ بـــدن صورتی متمایـــل به 

حاشیه زوائد بدن به  ،فاقد نوارهـــاي عرضــی مشخص ،کرم

در گونه آنتن شلاقی مخطط به رنگ . رنگ قرمز کم رنگ است

ي است ولی در زیر گونه آنتن شلاقی یک دست کرم اکرم و قهوه

  . رنگ است

  

  

  )ب(persicusP.(penaeus)ر گونهیو ز) الف(P(penaeus).semisulcatusبندي بدن و آنتن شلاقی در گونه الگوي رنگ -1شکل

  

الف

ب

مقدمه

www.SID.ir

www.SID.ir


Arc
hive

 of
 S

ID

...خلیج فارس  P.(penaeus) semisulcatusمقایــسه مولکـــولی اولیه                    ...وحید یاوري ،سیداحمد قاسمی ،سیدجواد حسینی ،رهنمارویا 

  

  139025تابستان/2شماره/ششمدوره /ژنتیک نوین

- ها عبارت از کوژ بودن روستروم در جایگاه دندانهسایر تفاوت

تمایل اندك زیر گونه،دردر گونه و عدم وجود کوژ 2-4هاي

گونه و تمایل اندك آن به بالا در نوك روستروم به پائین در

) adrostral crest(زیرگونه، امتداد برآمدگی حاشیه خار روستروم

گونه تا بعد از آخرین دندانه در گونه و امتداد بیشتر آن در زیر

میگوي غالب سواحل استان بوشهر  زیر گونه مذکور،). 2(است 

). 2(است و در شرایط طبیعی نرخ رشد بهتري از گونه دارد 

گونه براساس مطالعات ریختی و بیوشیمیایی شناسایی این زیر

انجام گرفته است، لذا تحقیقات مکمل مولکولی لازم و ضروري 

 DNA. میتوکندري است DNAیکی از مارکرهاي خوب . است

رت گسترده به عنوان شاخص و ابزار مهمی میتوکندري به صو

هاي ژنتیکی میگوها مورد براي مطالعه ارتباط تکاملی و تفاوت

انتقال مادري ). 31، 27، 26، 19، 13، 8(استفاده قرار گرفته است 

mtDNA  و سرعت جهش بالا ) 4(و عدم وجود نوترکیبی در آن

یلی است که از دلا) 6،15،28(اي در مقـــایسه بـــا ژنوم هسته

- نشانگرهاي میتوکندریایی را به ابزار مفیدي براي مطالعه جمعیت

در بین نشانگرهاي .هاي آبزیان بویژه میگوها تبدیل کرده است

-پائین تکاملی از خود نشان می سرعت16S rRNAمیتوکندریایی، 

از طرف ). 6(ها مفید است دهد و لذا براي مطالعه تمایز بین گونه

در سطح زیادي براي مطالعه رابطه  16S rRNAده از دیگر، استفا

هاي مختلف میگوها و سایر سخت پوستان فیلوژنتیک گونه

هاي حاصل از تحقیقات توالیو )13،25،26،27(گزارش شده

با توجه به مطالب فوق، . قابل دسترسی است NCBIمذکور در 

P.(penaeus) semisulcatusمقایــسه مولکـــولی اولیه گونه

 P.(penaeus) semisulcatus، زیرگونــه آنخلیج فارس و

persicus16از استفـــادهباS rRNA  در دستور کار این تحقیق

  .قرار گرفت

  

  

  DNAبرداري و استخراجنمونه

 P.(penaeus)قطعه از گونـــه  10براي انجام این تحقیــق 

semisulcatus)5 طعه متعلق ق 5قطعه متعلق به سواحل بوشهر و

 P.(penaeus)(قطعه از زیر گونه آن  10و ) بندرعباسبه سواحل 

semisulcatus persicus ()5 5قطعه متعلق به سواحل بوشهر و 

). 2شکل(جمع آوري شد ) قطعه متعلق به سواحل بندرعباس

نمونه برداري در بوشهر و بندرعباس به ترتیب در شهریور و مهر 

  .انجام گرفت 1387

  

DNA  پاهاي شناي میگو با استفاده از روش بافت ماهیچه اي

 DNAو یا کیت استخراج ) 21(تغییر  اندکیکلروفورم با /فنل

ژنومیک شرکت فرمنتاز مطابق با کمی تغییر در دستورالعمل ارائه 

کمیت و کیفیت  .استخراج گردیدشده توسط شرکت سازنده، 

DNA و  ياسپکتوفتومتر يهااز روشاستفاده شده با  استخراج

  .مورد ارزیابی قرار گرفتیک درصد الکتروفورز ژل آگارز

  میتوکندریایی 16S rRNAژن تکثیر

 16Sarبا استفاده از آغازگرهاي جهانی16S rRNAاي از ژن قطعه

استفاده شده در این  آغازگر جفت). 20(تکثیر گردید  16Sbrو 

آلمان ساخته شدند داراي  Metabionتحقیق که توسط شرکت 

  :توالی زیر هستند

16Sar: (5´- CGC   CTG   TTT  AAC  AAA  AAC  AT -3´)
16Sbr: (5´- CCG GTC TGA ACT CAG  ATC  ATG  T-3´)

ها در خلیج فارسجایگاه جمع آوري نمونه -2شکل

  هامواد و روش
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میتوکندریایی، پس  16S rRNAاز ژن تکثیر اختصاصی بخشی از 

میکرولیتري حاوي  50از بهینه سازي شرایط واکنش، در حجم 

 5/2پیکومول از هر آغازگر،  20الگو،  DNAنانوگرم از  400

میکرومول 400،)سیناژن(Taq DNA Polymeraseواحد آنزیم 

dNTPs)سیناژن(،میلی مولار  3MgCl2)و بافر ) سیناژنPCR 1X

ذیل انجام برنامه حرارتی طبق  PCR. صورت گرفت) سیناژن(

درجه 94رخه چ 30در طی  ،)دقیقه 3(گراددرجه سانتی94: شد

درجه  72ثانیه، 45  گراددرجه سانتی51ثانیه، 45گرادسانتی

72بسط نهایی درچرخه،  30پس از اتمام . ثانیه 50گرادسانتی

محصول سپس . ادامه یافتدقیقه 5به مدتگراد یدرجه سانت

PCR  الکتروفورز  درصد یکجهت مشاهده روي ژل آگارز

  .گردید

  افزارينرمتعیین توالی و بررسی 

نمونه از زیرگونه از هر دو ناحیه بوشهر و  10نمونه از گونه و  10

با استفاده از آغازگرهاي ) نمونه 5از هر ناحیه (بندرعباس 

 SeqLabتوسط شرکت از هر دوطرف  16Sar / 16Sbrاختصاصی 

هاي هر نمونه بر اساس صحت توال. تعیین توالی گردید آلمان

 1.5ChromasProافزار ا استفاده از نرمکروماتوگرام مربوطه ب

افزارهاي توالی کامل هر نمونه با کمک نرم. بررسی گردید

EditSeq وSeqMan هاي حاصل از همردیفی توالی. بدست آمد

انجام شــــد ClustalW 1.83ا استفاده از ـــــــــاین تحقیق ب

ن و ترکیب بازي و نسبت جانشینی ترانزیشن به ترانسورژ). 24(

گونه و زیر گونه با روش  16S rRNAفاصله ژنتیکی توالی 

Kimura 2-parameter)10( حذف کامل ،Gap در نظر گرفتن ،

هاي ترانزیشن و ترانسورژن، سرعت یکنواخت و الگوي جهش

محاسبه شد  MEGA 4.0.2افزار هموژن بین افراد بوسیله نرم

هاي قیق با توالیهاي حاصل از این تحمقایسه اولیه توالـی). 23(

 انجــــام  Blastافزار با استفاده از نرم NCBIثبت شـــده در 

هاي جنس تعدادي از گونه 16S rRNAتوالی ). 3(گردید 

Penaeus هاي همردیفی آنها با توالیاستخراج، از بانک ژنی

و با )ClustalW 1.83)24ا استفاده از بحاصل از این تحقیق 

هاي مذکور با فاصله ژنتیکی میان توالی. تنظیم چشمی انجام شد

  افزاربا استفاده از نرم) Kimura 2-parameter)10روش 

MEGA 4.0.2  فیلوژنتیکی بــر اساس روش درخت . شد محاسبه

(NJ )joining -Neighbor هاي با استفاده از فاصلهKimura 2-

parameter و با پشتوانه تکرار(bootstrap)1000مل ، حذف کا

Gapهاي ترانزیشن و ترانسورژن، سرعت ، در نظر گرفتن جهش

 MEGAیکنواخت و الگوي هموژن بین افراد بوسیله نرم افزار 

  ). 23(رسم شد 4.0.2

  

  

 16S rRNAامکان تکثیر بخشی از ژن  16Sbrو 16Sarآغازگرهاي 

الکتروفورز محصول . جفت باز را فراهم کرد 550به طول تقریبی 

PCR جفت باز از ژن  550قطعاتی با طول تقریبی اد که نشان د

16S rRNA آوري شده با موفقیت تکثیر هاي جمعاز همه نمونه

را در تعدادي از  PCRالگوي حرکتی محصول  3شکل. شده است

  .دهدنشان می) زیرگونه از بندرعباس 4تا 1نمونه شماره (ها نمونه

  

              1             2              3              4              5

  

 يدر تعداد 16S rRNAژن  PCRمحصول  یحرکت يالگو -3شکل 

تا 1شماره  يهابه ترتیب نمونه -5تا 100bp .2مارکر -1: هااز نمونه

زیر گونه از بندر عباس  4

  

قطعه محصول فوق نشان داد که نتایج حاصل از تعیین توالی 

در یک . جفت باز طول دارد 561ها دقیقا نهتکثیر شده از تمام نمو

انجام ClustalW 1.83ها با استفاده از مطالعه اولیه همردیفی توالی

گونه از هر دو ناحیه بوشهر  16S rRNAهاي همردیفی توالی. شد

ها در دو ناحیه مذکور دقیقا با و بندرعباس نشان داد که این توالی

 16S rRNAهاي ونه نیز توالیهمچنین در زیر گ. هم مطابقت دارند

. از هر دو ناحیه بوشهر و بندرعباس دقیقا با هم مطابقت دارند

توالی سپس . گونه تفاوت دارندها در گونه و زیرولی این توالی

  نتایج 
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زیر  16S rRNAاز گونه و توالی توافقی ژن 16S rRNAتوافقی ژن 

به ترتیب با کد دسترسی ،NCBIگونه حاصل از این تحقیق در 

GU573957.1  وGU573956. ترکیب بازي توالی. ثبت گردید-

نتیجه همردیفی توالی . است) درصد AT)4/66هاي فوق غنی از 

16S rRNA  جانشینی  18از گونه و زیر گونه مذکور نشان داد که

نسبت جانشینی ترانزیشن به ). 4شکل (بازي رخ داده است 

. محاسبه شد MEGA ،906/3ترانسورژن با استفاده از نرم افزار 

-Kimura 2فاصله ژنتیکی این دو نیز براساس  parameter ،3/3 

  .محاسبه شد درصد

هاي گونهحاصل از این تحقیق، با  16S rRNAهايتوالی

P.(marsupenaeus)japonicus  (EU056321) ،

P.(fenneropenaeus)indicus  (FJ002574/1)،

P.(fenneropenaeus)merguensis (AY143984/1)  ،

P.(penaeus)semisulcatus (AY744267/1) ،

P.(penaeus)monodon (EU105473/1)  و

P.(litopenaeus)vannamei (AY344186/1) توالی (مقایسه شد

16S rRNA میگوي ببري سبز با کد دسترسیAY744268/1 

جفت باز است و به وسیله محققان هندي گزارش  467داراي 

P.(penaeus)حقیقاین ت گونه مورد مطالعه). شده است

semisulcatus 16ست و چون توالی ژن اS rRNA  که درNCBI

جفت باز است؛ لذا با استفاده از همردیفی  467ثبت شده داراي 

 16Sجفت بازي  467ي اولیه و مشاهدات چشمی، دقیقا قطعه

rRNA آوري در این جا گونه با توجه مکان جمع(ازتحقیق حاضر

P.(penaeus)با نام گلیسی خلیج فارسنمونه و معادل ان

semisulcatusPG هاي فوق و همه گونه) نشان داده شده است

نتایج همردیفی، . براي بررسی فیلوژنتیکی مورد توجه قرار گرفت

جایگاه با اطلاعات فیلوژنتیک در شرایط  36جایگاه متنوع و  81

) صددر AT)9/66ي فوق غنی از هاتوالی. پارسیمونی نشان داد

 328/1نسبت جانشینی ترانزیشن به ترانسورژن به طور متوسط و

ي فوق بسیار متنوع و از هاتوالیجدایی ژنتیکی میان . محاسبه شد

P.(penaeus)و  P.(marsupenaeus) japonicusمیان  011/0

semisulcatus میان  125/0تاP.(penaeus)semisulcatus 

persicus  وP.(litopenaeus) vannamei 1جدول(محاسبه شد .(

همان طور که . محاسبه گردید 070/0فاصله ژنتیکی متوسط نیز 

 16Sجفت بازي توالی  467دهد بر اساس ناحیه جدول نشان می

rRNAو ) حاصل از این تحقیق(، میگوي ببري سبز خلیج فارس

که تفاوت میگوي سبز از هند تفاوتی با هم ندارند، در صورتی

درخت . است) 040/0(گونه آن قابل توجهزیرمیان گونه فوق و 

با استفاده از فاصله  Neighbor-joiningفیلوژنتیکی بر اساس آنالیز 

Kimura 2- parameter درخت رسم شده بر ).5شکل(رسم شد

  .ک استهاي جدول یاساس آنالیز فوق موید داده

  

  

  ).Psper(یر گونه و ز) Psem(در گونه  16S rRNAیاز توال یبخش یهمردیف -4شکل
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بر اساس بخشی از ژن  Penaeusهاي جنسو تعدادي از گونه P.semisulcatus persicusو  P.semisulcatusPGفاصله ژنتیکی میان  -1جدول

16S rRNA.  

  

  

  

هاي توالیNeighbor-joiningه کمک تجزیهب هاي حاصل از این تحقیقو نمونه Penaeusهاي درخت فیلوژنی براي تعدادي از گونه -5شکل

  .بدست آمد نیز Maximum parsimonyدرخت فیلوژنتیک مشابه بر اساس .16S rRNAژن

  

  

  

 P.(penaeus) semisulcatus،میگوي ببري سبز خلیج فارس

صید میگو در  درصد 90بیش از و  ارزش اقتصادي بالایی دارد

ساس بر ا). 9(دهدخلیج فارس را به خود اختصاص می

بندي بدن و آنتن شلاقی میگوي خصوصیات ریختی، الگوي رنگ

که یکی از آنها به عنوان  - ببري سبز، دو واریته از این گونه

با استفاده از ). 2(معرفی شده است -زیرگونه در نظر گرفته شده

هاي خاموش در آزمایش دقیق الگوي رنگ بدن، تعدادي از گونه

مانند  Pontoniinaeخانواده  ده پایانی از قبیل، میگوهاي

Periclimenes inranatus وPericlimenes oranatus)27( ،

هاي پهن از خرچنگ Uca spinicarpaو Uca speciosهاي گونه

و ) 12(Alpheusهاي میگوهاي نقب زن گونه ،)18(ویولون زن 

به صورت ) P. japonicus)26 ،27دو واریته متفاوت از گونه 

اگر چه الگوي رنگ . اندز از هم دیگر تفکیک شدهموفقیت آمی

هاي خاموش در ده بدن یک ویژگی خوب براي تفکیک گونه

و نسبتا معیار دقیقی است، ولی معمولا در ) 11(پایان فراهم نموده 

گیرد، زیرا در رده بندي ده پایان مورد توجه قــرار نمی

ذخیره سازي و در زمــان ) 27(ها بسیار متنوع است گونــــــه

با استفاده از آزمایش دقیق ). 11(رود آنها در فریزر، از دست می

  بحث

P.semisulcatus

P.semisulcatusPG

P.japonicus

P.s.persicus

P.indicus

P.merguiensis

P.monodon

P.vannamei
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الگوي خاص رنگ بدن و وجود آنتن شلاقی مخطط، گونه و زیر

گونه میگوي ببري سبز به راحتی از همدیگر قابل تشخیص 

-افراد این گونه در آبچنین الگوي رنگی قبلا نیز براي . هستند

قبلا گونه ). 1(مان گزارش شده بود هاي خلیج فارس و دریاي ع

اصلی به میگوي آنتن بنددار و گروهی که امروزه به عنوان زیر 

  ). 1(اند به میگوي آنتن بدون بند معروف بودند گونه معرفی شده

نتیجه این تحقیق ارتباط قوي میان ژنوتیپ و الگوي رنگ بندي 

شده در سواحل استان بوشهر و سواحل  آوريهاي جمعدر نمونه

. کندتایید می را16S rRNAاستان هرمزگان بر اساس توالی ژن 

گونه از بوشهر و بندرعباس با  16S rRNAژن همردیفی اولیه 

زیرگونه از دو  16S rRNAژن همدیگر و همچنین همردیفی اولیه 

عه بر اساس قط. منطقه حاکی از عدم تلاقی گونه و زیر گونه است

 درصد 3/3تفاوت میان گونه و زیرگونه جفت بازي، 561

جفت بازي این تفاوت به  467محاسبه گردید، اما براساس قطعه 

نتیجه فوق بیانگر آن است که اکثر . افزایش یافت درصد 4

. جفت بازي متمرکز است 467هاي بازي در ناحیه جانشینی

نوع ترانزیشن بود گونه بیشتر ازدر بین گونه و زیرجانشینی بازها

در تحقیق مشابه نسبت ترانزیشن به ترانسورژن براي ). 906/3(

گزارش  3/3به طور متوسط  Metapenaeopsisهاي جنس گونه

  ). 25(شده است 

حاصل از این تحقیق  16S rRNAي هاتوالیمقایسه تفاوت ژنتیکی 

با همدیگر حاکی از تفاوت  Penaeusهاي جنس و سایر گونه

  P.(penaeus) semisulcatusمیان ) درصد 1/1(بسیار کم ژنتیکی 

و تفاوت ژنتیکی بیشتر میان P.(marsupenaeus) japonicusو 

P.(penaeus) monodonوP.(penaeus) semisulcatus  است

داده حاصل از این تحقیق، با نتایج سایر محققان در ). 1جدول(

کلیهود ارتباط ژنتیکی مثلا بر اساس آنالیز ماکزیموم لی. تضاد است

 P.(penaeus)و  P. (penaeus) monodonبیشتري میان 

semisulcatusتفاوت در نتایج را می). 13(استمشاهده شده -

پارامترهاي در نظر توان به وجود تفاوت در نواحی آنالیز شده و

افزارهاي موجود با استفاده از نرم هاتوالیگرفته شده براي آنالیز

  .نسبت داد

بررسی رابطه تکاملی براي تکثیر و 16Sbrو  16Sarآغازگرهاي 

در . اندمورد استفاده قرار گرفته Penaeusهاي جنس سایر گونه

تحقیقات مشابه تفاوت ژنتیکی دو واریته مشابه مورفولوژیکی از 

 16Sبــــــا استفـاده از  P.(marsupenaeus) japonicusگونه 

rRNA ،از طرف دیگر مطالعات . ستگزارش شده ا یک درصد

هاي فیلوژنتیکی نشان داد که این دو واریته نسبت به سایر گونه

تر هستند و لذا این دو واریته به به هم نزدیک Penaeusجنس 

بر اساس ). 27(هاي خاموش در نظر گرفته شده است عنوان گونه

و  P.(fenneropenaeus) silasiدو گونه  16S rRNAتوالی ژن 

P.(fenneropenaeus) penicillatus فاقد تفاوت ژنتیکی بودند

براي چند گونه از جنس  16S rRNAبر اساس ). 13(

Metapenaeopsis گزارش شده  درصد 4/6، متوسط تنوع ژنتیکی

توجه به مطالب فوق و نتایج بدست آمده از این ). 25(است 

حاکی از آن است که تفاوت مشاهده شده میان ) 1جدول(تحقیق 

  .  ، قابل توجه است16S rRNAه و زیر گونه براساس گون

 P.(marsupenaeus)زمان جدایی واریته متفاوت از گونه 

japonicus بر ) 26(که به عنوان گونه خاموش معرفی شده است

-در خرچنگ 16S rRNAاساس الگو گرفتن از سرعت جدایی ژن 

هاي پهن سرعت در خرچنگ. انددهن زتخمی) 22(هاي پهن

در میلیون سال تخمین زده شده  درصد 16S rRNA ،9/0یی جدا

هاي فوق زمان جدایی میگوي ببري سبز بر اساس داده). 22(است 

  . میلیون سال پیش تخمین زد 97/2توان و زیرگونه آن را می

میگوهاي خانواده پنائیده علی رغم اختلافات ژنتیکی قابل 

یکی، فیزیولوژیکی مورفولوژ(هاي فنوتیپی ملاحظه، داراي شباهت

این در حالی است که ). 17، 15، 13(زیاد هستند ) و اکولوژیکی

در مطالعات مشابه، بز و گوسفند و یا انسان و شامپانزه با وجود 

این مطلب . اختلافات ظاهري فراوان جدایی ژنتیکی کمتري دارند

حاکی از آن است که نسبت میان تکامل مورفولوژیکی و مولکولی 

هاي خانواده پنائیده و دیگر موجوداتی مثل پستانداران براي میگو

احتمالا یک عامل پایدار کننده روي شکل ظاهري . متفاوت است

رسد شرایط هاي اکولوژیکی موثر است و به نظر میو ویژگی

لذا،. دریایی یکی از عوامل ثبات خصوصیات مورفولوژیکی است

شوند،هر میهاي مولکولی به صورت معمول ظااحتمالا تفاوت
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ولی به دلیل ثبات بیشتر خصوصیات مورفولوژیک در مقایسه با 

رسند هاي مولکولی بزرگتر به نظر میسایر موجودات، تفاوت

بطور هاي جانداران دریایی، هاي ژنتیکی جمعیتتفاوت). 17(

 زیرا ،مستقیم وابسته به توانایی گسترش و پراکندگی آنها است

هاي دریایی موانع طمحی طرفه، هاي دریایی یکبجز جریان

لذا در . کنندفیزیکی براي جلوگیري از مهاجرت فراهم نمی

صورتی که یکی از مراحل زندگی موجودات دریایی حالت 

پلانکتونی داشته باشد، گسترش آنها ممکن است در فواصل 

زایی، مهاجرت به یکی از عوامل گونه). 14(مختلف اتفاق افتد 

  .ییرات تدریجی طی صدها هزار سال استهاي دیگر و تغمکان

ــال،   ــوان مث ــه عن ــهب ــايگون ،P.(farfantepenaeus) aztecusه

P.(farfantepenaeus) dourarum  وP.(litopenaeus) setiferus

ــتند    ــک هسـ ــیج مکزیـ ــه خلـ ــاي اولیـ ــه. از اعضـ ــاي گونـ هـ

P.(farfantepenaeus) subtilis  وP.(farfantepenaeus) notialis

ــبلا   ــر ق ــب زی ــه ترتی ــهب ــاي گون  P.dourarumو P.aztecusه

 P.dourarumو P.aztecus subtilisشدند و نام آنها محسوب می

notialis ــود ــه   . بـ ــه گونـ ــت کـ ــن اسـ ــر ایـ ــرض بـ ــايفـ هـ

P.(farfantepenaeus) aztecus،P.(farfantepenaeus) dourarum

-از خلیج مکزیک به دریاي کاراییب مهاجرت کرده و ایـن گونـه   

  ). 14(زایی در آن جا رخ داده است 

هاي توان الگوي زیر را براي تفاوتبا توجه به مطالب فوق می

مورفولوژیکی و ژنتیکی میان میگوي ببري سبز و زیر گونه آن 

  : ارائه نمود

میگوي ببري سبز از طریق اقیانوس هند وارد دریاي عمان و از 

و به تدریج به آنجا از طریق تنگه هرمز وارد خلیج فارس شده 

سمت منطقه شمالی خلیج فارس در استان بوشهر مهاجرت نموده 

شوري و درجه (هاي اکولوژیکی با توجه به تفاوت. است

خلیج فارس در سواحل استان بوشهر در مقایسه با ) حرارت

سواحل استان هرمزگان، ممکن است گونه میگوي ببري سبز به 

ه امروز تحت عنوان تدریج تغییر ماهیت داده تا به شکلی ک

P.(penaeus) semisulcatus persicusشناسیم تبدیل شده می

  .است

 P.(penaeus)گردد این است که آیا سوالی که مطرح می

semisulcatus persicus- گونه در نظر که در اینجا به عنوان زیر

 P.(penaeus)در حقیقت جمعتی جدا از -گرفته شده است

semisulcatus  توان آن را به عنوان یک گونه خاموش می است یا

محسوب کرد؟ بعضی دانشمندان بعد از جدایی تولید مثلی، داشتن 

یک تفاوت مشخص مورفولوژیکی و مولکولی را براي تشخیص 

لذا مطلب مذکور، لزوم تحقیقات بیشتر ). 16(دانند گونه کافی می

رهاي مولکولی با استفاده از نشانگرهاي ژنومیک و سایر نشانگ

  .   دهدمیتوکندریایی را مورد تاکید قرار می

نویسندگان مقاله مراتب تشکر و قدردانی خود : تشکر و قدردانی

را از معاونت محترم پژوهشی دانشگاه خلیج فارس جهت تامین 

  . دارندهزینه این طرح پژوهشی ابراز می

  

  

نام  ،طبقه بندي: میگوي ببري سبز) 1373(م شکوري.1

 ،تابستان سال چهارم ،مجله آبزي پرور. نش جغرافیاییها و پراک

.7تا  4صفحات 

بررسی و تعیین گونه اي وشناسایی ) 1378(متین فر ع.2

. هاي میگوي ببري سبز در آب هاي شمالی خلیج فارسجمعیت
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