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 چکیده

باشد. به جهت  بررسی تنوع ژنتیکی و ساختار های مهم اکولوژیکی و اقتصادی در خلیج فارس و دریای عمان میخیار دریایی یکی از گونه

یابی استفاده در سواحل شمالی خلیج فارس و دریای عمان از روش توالی Holothuria leucospilotaگونه جمعیتی خیار دریایی 

از بافت ماهیچه با استفاده از روش استات آمونیوم  DNAاز مناطق بوشهر، بندرعباس و چابهار صید،  نمونه 58گردید. بدین منظور 

( 78/0ها انجام شد. میانگین تنوع هاپلوتایپی بالا )مونهیابی نو توالی SrRNA 16مراز با استفاده از ژن استخراج، واکنش زنجیره ای پلی

های بندر عباس و بین جمعیت (stF)مشاهده شد. کمترین میزان تمایز ژنتیکی  74/0و بوشهر 8/0، بندرعباس 81/0در منطقه چابهار 

های بیشترین فاصله ژنتیکی بین نمونه های بوشهر و چابهار برآورد گردید.بوشهر در حالی که بیشترین میزان تمایز ژنتیکی بین نمونه

( مشاهده شد. نتایج نشان دهنده وجود 03/0عباس و بوشهر )های بندر( و کمترین فاصله ژنتیکی میان نمونه08/0) بوشهر و چابهار

نظر باید مد دیهای مختلف خیار دریایی در سواحل شمالی خلیج فارس و دریای عمان است که در مدیریت ذخایر این گونه اقتصاجمعیت

 قرار گیرد. 
 

 .فارس یجعمان، خل یایتنوع، در یکی،ساختار ژنت یایی،در یارخ کلیدی: واژگان

 
 مقدمه

( و Echinodermخیار دریایی در شاخه خارپوستان )
( جای دارد و در Holothuriodaeها )رده هولووترین

میلیون سال پیش در  540طی دوران تکاملی، 
گونه خیار  1400ها ظاهر شده است. تاکنون اقیانوس

اند های سراسر جهان شناسایی شدهدریایی در آب
(Conand and Mangion, 2002 این جانوران از .)

های ناحیه اجزای مهم زنجیره غذایی در اکوسیستم
های مرجانی بوده و نقش مهمی سنگآبمعتدله و 

ها کنند. آنخوار ایفا میخوار و یا معلقعنوان پودهبه
هم زدن و مخلوط کردن رسوبات بوده و مسئول به

ضمن تسریع بازچرخه مواد، باعث نفوذ اکسیژن در 
ها نیز منبع گردند. تخم، لارو و نوزاد آنرسوبات می

شمار دریایی به غذایی مناسبی برای سایر جانوران
(. این جانوران به Bruckner et al., 2003رود )می

های مرجانی زندگی کرده، سنگای عمده بین آبگونه
شوند. عمق اما در بسترهای شنی و گلی نیز یافت می

ها در مناطق ها متفاوت است. بیشتر گونهزندگی آن
کنند، اما تعداد کمی نیز در کم عمق زندگی می

برند. خصوصیت بستر، ها به سر میانوساعماق اقی
شدت نور، سطح انرژی، غذای در دسترس، نوسانات 
شوری و حضور شکارچی یا بالغین همنوع از عوامل 
عمده و متغیرهایی هستند که پراکنش خیارهای 

 دهند. دریایی را تحت تاثیر قرار می
های اخیر اثرات ضد باکتریایی، در سال

اکسیدانتی خیارهای آنتی ضدالتهابی، ضدسرطانی و
دریایی در بسیاری از مطالعات به اثبات رسیده است 

(Sugawara et al., 2006; Farouk et al., 

(. در نتیجه شناسایی کاربردهای پزشکی و 2007
این دسته از آبزیان افزایش یافته و  ای، توجه بهتغذیه

ای برخوردار شدند. با تدریج از اهمیت تجاری ویژهبه
جود اهمیت تجاری، بیولوژی، اکولوژی و دینامیک و

خوبی شناخته ها هنوز بهخیار دریایی جمعیت آن
های موجود روی نرخ رشد، اکولوژی نشده است. داده
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لاروی، پروسه بازگشت شیلاتی، استفاده زیستگاهی، 
نقش اکولوژیکی، بیشینه برداشت مجاز، کمینه اندازه 

ت تولید مثل فقط ذخایر و حد آستانه برای موفقی
(. 1393برای چند گونه در دسترس است )سالاروند، 

فراوان مبنی بر  هایدر ایران نیز با توجه به گزارش
های مختلف خیار دریایی در وجود جنس و گونه
فارس و دریای عمان و حتی سواحل ایرانی خلیج

وجود یک مرکز پرورش خیار دریایی تحت عنوان 
بندر لنگه، اکثر مطالعات  تنان درمرکز پرورش نرم

صورت گرفته در این موجود محدود به شناسایی 
شماری ها در مناطق مختلف و تحقیقات انگشتگونه

پور، در رابطه با بیولوژی و فیزیولوژی بوده )توسل
؛ 1389؛ دانشمند و همکاران، 1388؛ شکوری، 1387
( و در رابطه با ساختار جمعیتی 1392پور، احسان

با دو روش   Holothuria parva وی گونه فقط بر ر
-آن هم در نمونه RAPDو  16Sیابی ژنتیکی توالی

های دو منطقه بندر بستانه و بندر دیر مطالعه صورت 
 (.1393؛ سالاروند، 1392گرفته است )عالمی نیسی، 

ای در بررسی ساختار ژنتیکی آبزیان اهمیت ویژه
ی در خطر هامدیریت برداشت ذخایر و بازسازی گونه
های ساختار انقراض دارد. در دسترس نبودن داده

 درازمدت، در تواندهای آبزیان میژنتیکی جمعیت
مورد  هایجمعیت روی ویژهنامطلوبی به پیامدهای

-زیست منظور باشد. بدین دنبال داشتهبه برداریبهره

شناسان، نیازمند بررسی تنوع و ساختار مبو و شناسان
در هر کشور هستند )پورکاظمی، ژنتیکی آبزیان 

(. بررسی ساختار جمعیتی در آبزیان توسط 1996
-ها بکارهای مختلفی انجام گیرد. یکی از روشروش

باشد؛ اما گیری صفات مورفومتریک و مریستیک می
با توجه به حساسیت صفات مورفومتریک و مریستیک 
به تغییرات محیطی، استفاده از نشانگرهای مولکولی 

باشند، جهت اثر از فاکتورهای محیطی نمیکه مت
شناسائی ساختار ژنتیکی ذخایر بیش از پیش مورد 

 ,.Tan et alتوجه پژوهشگران قرار گرفته است )

در حال حاضر جهت مطالعه تنوع ژنتیکی  .(2015
-با اعتمادترین ابزار می DNAها، نشانگرهای گونه

باشند. توارث مادری و سرعت بالای جایگزینی 
ای نسبت به ژنوم هستهmt-DNA کلئوتیدها در نو
(McKeown et al., 2015 ،و اندازه نسبتاً کوچک )

مورفیسم بالا و توارث مندلی توارث همبارز، پلی

( موجب Ren et al., 2015نشانگرهای ریزماهواره )
استفاده وسیع این نشانگرها در مطالعات ژنتیک 

 جمعیت شده است. 
های مهم یکی از گونه H. leucospilotaگونه 

شناخته شده در خلیج فارس و دریای عمان است و 
Toral-Granda (2007 این گونه را در لیست )49 

علت گونه مهم اقتصادی جهان لحاظ کردند که به
-سودآوری برای جوامع ساحلی در معرض برداشت بی

رغم اهمیت اقتصادی این رویه قرار گرفته است. علی
رابطه با ساختار جمعیتی این گونه گونه اطلاعاتی در 

در سواحل ایرانی وجود ندارد. بنابراین مطالعه حاضر 
های احتمالی و شناسایی تنوع با هدف تعیین جمعیت

در  H. leucospilotaژنتیکی خیار دریایی گونه 
سواحل ایرانی دریای عمان و خلیج فارس به اجرا 

 درآمد.
 

 هامواد و روش

 و مقدماتی هایبررسی از پسبرداری: نمونه
 هااهایستگ ترینمناسب منطقه، دقیق شناسایی

بوشهر،  از دستی صورتبه نمونه  58و  شد انتخاب
 (.1جدول آوری شد )جمع بندرعباس و چابهار

ها در پژوهشکده اکولوژی خلیج فارس شناسایی نمونه
در  منطقه هر هایو دریای عمان انجام شد. نمونه

 به بررسی برای و تثبیتدرصد  96الکل اتانول 

 شدند.  منتقل آزمایشگاه
 کمیت و کیفیت ارزیابیو  DNA استخراج 

 DNA بافت از گرممیلی 50 حدود: شده استخراج 
 5/1 تیوپ شد و به جدا دریایی خیار ماهیچه

ها با استفاده نمونه DNAشد و  داده انتقال لیترمیلی
DNA کمیتاز روش استات آمونیوم استخراج گردید. 

شده با استفاده از روش اسپکتروفتومتری و  استخراج 
درصد  5/1کیفیت با استفاده از الکتروفورز ژل آگارز 

 تعیین شد.
طراحی آغازگر ژن استفاده:  طراحی آغازگر مورد

 3افزار پرایمر باز با نرمجفت  455مورد نظر با طول 
 7الیگو افزار دست آمده با نرم انجام شد، آغازگر به

چنین اختصاصی بودن مورد بررسی قرار گرفت، هم
آغازگر، با استفاده از برنامه پرایمر بلاست 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/ 
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primer-blastسنتز  (.2جدول دید )( کنترل گر
چین صورت  Shine Geneپرایمرها توسط شرکت 

  گرفت.
و الکتروفورز محصول  مرازپلی ایزنجیره واکنش

استفاده از ژل  با PCRالکتروفورز محصول 
منظور تکثیر ای پلیمراز بهواکنش زنجیره آگارز:
میتوکندریایی با  16S rRNA ای مورد نظر ژنقطعه

نانوگرم(،  100الگو ) DNAمیکرولیتر  1استفاده از 
میکرولیتر از هر آغازگر اختصاصی پیشرو و پسرو  5/0

 PCRمیکرولیتر بافر  2پیکومول،  10با غلظت 
(X10 ،)1/0  میکرولیتر آنزیمTaq DNA 

Polymerase (u5 ،)5/2  2میکرولیترMgcl   با
با غلظت  dNTPمیکرولیتر  2/0( و mM 50غلظت )

(mM10 تا رسیدن به حجم  )میکرولیتر تحت  10
دقیقه،  2مدت گراد بهدرجه سانتی 94شرایط دمایی 

 30مدت گراد بهسانتی درجه 94سیکل شامل  35
 72ثانیه،  15مدت گراد بهدرجه سانتی 47ثانیه، 

 72ثانیه و در ادامه  30مدت گراد بهدرجه سانتی
منظور دناتوره دقیقه، به 5مدت گراد بهدرجه سانتی

شدن، اتصال آغازگر و بسط انجام شد. پس از پایان 
ل میکرولیتر از نمونه برروی ژ 5واکنش تکثیر، مقدار 

درصد برده شد تا کیفیت قطعات ژنی پس از  1آگاروز 
تکثیر مورد ارزیابی قرار گیرد. باند مورد انتظار پس از 

بود که پس از الکتروفورز صحت آن  bp 455تکثیر 
 تایید شد.

نمونه از محصولات  58تعداد ها: تعیین توالی نمونه
PCR  توپاز ژن میکرولیتر به شرکت  40به حجم

فرستاده شد و خوانش از دو سر توالی جهت سکانس 
 ,ABI 3130 Genetic Analyserتوسط دستگاه )

Applied Biosystem .انجام شد ) 

ها، بررسی صحت پس از دریافت توالیها: آنالیز داده
افزار ها با استفاده از نرمو ویرایش دستی توالی

Chromas2  وBioEdite  انجام گرفت. سپس
ن از صحت تکثیر ژن مورد نظر ها برای اطمیناتوالی

شدند. پس از آن  NCBI BLASTدر پایگاه ژنی 
دست آمده توسط برنامه های بههمترازی توالی

Clustal W افزار در نرمBioEdite  انجام شد. سایر
های ژنتیکی مانند تنوع هاپلوتایپی و شاخص

نوکلئوتیدی، تمایز دو فاصله ژنتیکی با ستفاده از 
 محاسبه شدند.  Arliquein3.5و   Dnasp.5افزار نرم

 
  نتایج

استخراج شده با استفاده  DNAارزیابی کمیت 
 DNAاز لحاظ کمی  از روش اسپکتروفوتومتری:

دست شده مورد ارزیابی قرار گرفت اعداد بهاستخراج
 280به  260در جذب نوری  DNAآمده از سنجش 

قرار داشتند که  2/2تا  8/1نانومتر محدوده 
جهت مطالعات  DNAکننده غلظت مناسب بیان

 مولکولی است.
استخراج شده با استفاده  DNAارزیابی کیفیت 

کیفیت استخراج  از روش الکتروفورز ژل آگارز:
DNA  با استفاده از الگوی حرکتی آن روی ژل آگارز

سی شد و نتایج بررسی نشان داد، درصد برر 5/1
DNA  استخراج شده با این روش نسبتاً مناسب است

 (.1شکل )
های روش واکنشتکثیر قطعه مورد نظر به

ی تکثیر قطعه(: PCRپلیمراز ) ایزنجیره
 16S rRNAنوکلئوتیدی مورد نظر از ژن

ای پلیمراز میتوکندریایی با استفاده از واکنش زنجیره
با پرایمرهای اختصاصی مذکور، باندی با اندازه  

 .شده یآورجمع یهامختصات و مشخصات نمونه -1جدول 

 میانگین وزن گرم میانگین طول سانتیمتر طول و عرض جغرافیایی مکان نمونه برداری ردیف

82 بوشهر 1 /93N  97/05 E 8/16 97 

62 بندر عباس 2 N  55 E 16 95 

/25 چابهار 3 62 N  56/06 E 18.1 124 

 
 .یمورد بررس Holothuria leucospilota یاییدر یارخ هاییتآغازگر استفاده شده در مطالعه جمع -2جدول 

 توالی آغازگر  نام آغازگر

16sar(F) 5-GGT ATC TTG ACC GTG CAA AG-3 

16sbr(R) 5-CTC CGG TTT GAA CTC AGA TC-3 

 



 و همکاران صفری                               ...در سواحل  Holothuria leucospilota یاییدر یارخ یتیساختار جمع یبررس 

45 

 

bp455  ( 2شکل نشان داد.)  
نتایج تعین توالی  تعیین توالی ناحیه تکثیر شده:

-در بسته نرم 16s rRNAبا بکارگیری آغازگرهای 

توالی  58ویرایش گردید. در مجموع  BioEditافزاری 
ابی نشان داد یتوالی دست آمد. نتایج حاصل ازخوانا به

ها دارای که ناحیه تکثیر شده پس از ویرایش توالی
دست آمده های بهجفت باز است. سپس توالی 421

( در BLASTهای موضعی )توسط برنامه بر هم نهی
مورد ارزیابی قرار گرفتند. پس از  NCBIسایت 

BLAST ناحیه تکثیر ها، مشخص شد کردن نمونه
مطابقت دارد. توالی مذکور  16s rRNAشده با ناحیه 

همپوشانی و همسانی با گونه خیار درصد  99دارای 
  بود. H. leucospilotaدریایی 

در مطالعه حاضر میانگین تعداد  تنوع ژنتیکی:
، 6ها، تنوع هاپلوتیپی و ژنتیکی به ترتیب هاپلوتیپ

  (.3جدول دست آمد )به 8/0و  78/0
 AMOVAنتایج آنالیز  آنالیز ساختار جمعیتی:

( بین stFنشان داد که کمترین میزان تمایز ژنتیکی )

های بندرعباس و بوشهر در حالی که جمعیت
های بوشهر و بیشترین میزان تمایز ژنتیکی بین نمونه

چابهار برآورد گردید. براساس شاخص اختلاف ژنتیکی 
-درصد معنی 5جمعیت بوشهر و بندرعباس در سطح 

 1داری وشهر با چابهار در سطح معنیدار، جمعیت ب
-درصد و جمعیت بندرعباس و  بوشهر اختلاف معنی

  (.5و  4های جدولداری با هم نشان نداد )
های جمعیت (Nmمحاسبه میزان مهاجرت )

مورد  Holothuria leucospilotaخیار دریایی 
( بین Nmمحاسبه میزان مهاجرت )بررسی: 

میزان مهاجرت بین ها نشان داد که بیشترین جمعیت
جدول ( است )35/2های بوشهر و بندرعباس )نمونه

6. )  
های خیار دریایی فاصله ژنتیکی جمعیت

Holothuria leucospilota  :مورد بررسی
شده نشان  ماتریس فاصله ژنتیکی بین مناطق بررسی

دهنده این است که بیشترین فاصله ژنتیکی بین 
و کمترین فاصله ( 08/0های بوشهر و چابهار )نمونه

 .%1ژل آگاروز  یبر رو Holothuria leucospilota یاییدر یارخ 16sRNAژن  یبرا PCRمحصول  - 2شکل 

 .یدر مناطق مورد بررس  Holothuria leucospilota یاییدر یارخ یهانمونه یکیاطلاعات ژنت -3جدول 

 چابهار بندرعباس بوشهر نمونه ها 

 421 421 421 421 تعداد جایگاه های نوکلئوتیدی
 415 415 416 415 تعداد جایگاه های نامتغیر

 6 6 5 6 تعداد جایگاه های چندریخت
 5 5 4 6 تعداد هاپلوتایپ
 Pi 004/0 003/0 004/0 004/0تنوع نوکلئوتیدی 

 81/0 80/0 74/0 78/0 هاپلوتایپی تنوع 

 85/0 79/0 733/0 8/0 تنوع ژنتیکی

 

 .%1ژل آگاروز  یبر رو Holothuria leucospilota یاییدر یارخ یاستخراج ژنوم یفیک یزآنال - 1شکل 
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( 03/0های بندرعباس و بوشهر )ژنتیکی میان نمونه
 بود.

 
 بحث

ای، ترکیبات زیست فعال موجود در ارزش تغذیه
خیارهای دریایی موجب توجه به این جاندار در 

های بهداشتی و پزشکی و افزایش برداشت از زمینه
 ,Lambertهای اخیر شده است )ها در سالذخایر آن

1997; Kim et al., 2008 کشور ما نیز از این .)
قائده مستثنی نبوده، اما آماری در رابطه با میزان و 

ویژه در سطح برداشت از این ذخایر ارزشمند به
سواحل ایرانی خلیج فارس و دریای عمان وجود ندارد.  

اند که خیارهای دریایی نسبت به ها نشان دادهبررسی
 Lovatelliد )پذیر هستنبرداشت بیش از حد آسیب

et al., 2004; Toral-Granda et al., 2008 .)
حتی برداشت با شدت کم نیز به جهت کاهش تراکم 
افراد بالغ به کاهش شدید در نسبت تولید لارو و 

ها و انجامد که در فراوانی آللکاهش اندازه ذخیره می
 ,Uthicke and Bebzieتنوع ژنتیکی اثرگذار است )

ادی در رابطه با کارکرد بوم(. اطلاعات زی2003
ها از شناختی خیارهای دریایی و پیامدهای حذف آن

ی در یاهباشد، ولی گزارشاکوسیستم در دسترس نمی
ها و های ریزجلبکمورد کاهش میزان تولید جمعیت

های دریایی در مناطق معتدله وجود بسترهای علف
(. در Uthicke and Klumpp, 1998دارد )
های گرمسیری، معتدله و هم در زیستگاههای زیستگاه

آشفتگی زیستی و کاربرد مجدد رسوبات از 

عملکردهای مهم اکولوژیکی خیارهای دریایی است 
(Conand and Mangion, 2002 .) 

بندی خیارهای دریایی بر پایه پیش از این رده
شناسی بود که روش دقیقی نبوده و همواره با ریخت

ده است، اما عقیده بر آن است ابهام و اشکال همراه بو
تواند در موارد بسیاری به که مطالعات مولکولی می

بندی کنونی همخوانی ندارد و نتایجی برسد که با رده
آید گاهی دست میپیشینه تکاملی که از این روش به

 ,.Keer et alبا فرضیات قبلی مطابقت ندارد )

2005.) 
بالا و  در بررسی حاضر، میزان تنوع هاپلوتایپی

ها مشاهده شد. تنوع نوکلئوتیدی پایینی در بین نمونه
بود که در منطقه  78/0میانگین تنوع هاپلوتایپی 

مشاهده  74/0و بوشهر 8/0، بندرعباس 81/0چابهار 
 که این میزان بین صفر و یک شد. که با توجه به این

)همه افراد از یک هاپلوتایپ یا هر فرد یک هاپلوتایپ 
غیر است، مقدار نسبتاً مناسبی در مناطق متفاوت( مت

مورد بررسی برآورد شده است. وجود هاپلوتایپ 
مشترک بین مناطق نشان دهنده نیای مشترک 

باشد که در خیارهای دریایی ساکن در مناطق می
سواحل دریا شایع است )عالمی نیسی، 

(. بالا بودن Uthicke and Benzie, 2003؛1392
و  Vargara Chenطالعات تنوع هاپلوتایپی در م

و در مطالعه  .polii H( در گونه 2010همکاران )
-با به H. parva( در گونه 1392) عالمی نیسی

( 1393و مطالعه سالاروند ) 16s rRNAکارگیری ژن 
 PCR-RFLPبا استفاده از روش  H. parvaدر گونه 

دست مشاهده شده است. مقادیر تنوع نوکلئوتیدی به

 .یمورد بررس Holothuria leucospilota یاییدر یارخ هاییتجمع ینب یکیتفاوت ژنت - 4جدول 

 درصد .df SS Est. Var اختلاف واریانس

 41/6 97/0 67/1 1 بین گروهها

 58/7 034/0 32/0 1 بین جمعیت های درون گروهها

 1/86 88/13 62/13 57 بین افراد درون جمعیت ها

 100 12/17 132/15 57 کل

 
  یاییدر یارخ هاییتجمع ینب  Fst یزانم - 5جدول 

Holothuria leucospilota یمورد بررس. 

 چابهار عباسبندر بوشهر 

 ns 01/0 - بوشهر

 05/0 - 096/0 بندرعباس

  132/0 151/0 چابهار

  یاییدر یارخ هاییتجمع ینب Nm یزانم - 6جدول 

Holothuria leucospilota یمورد بررس. 

 بندر عباس بوشهر 

  - بوشهر

  35/2 بندرعباس

 67/1 31/1 چابهار
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های کنونی قابل مقایسه با بررسی آمده در بررسی
 Dura´nسایر پژوهشگران روی دیگر خارتنان است )

et al., 2004; Iuri et al., 2007; Caldero´n et 

al., 2008برداری، بستر، های محل نمونه(. ویژگی
مالی از تهای احشوری، دما، شدت امواج، آلودگی

  (.Hu et al., 2010باشد )عوامل مهم بر تنوع می
 16S در خیارهای دریایی نرخ جهش در ژن 

rRNA (5/0  متفاوت از ژن سیتوکروم )درصد
درصد( تائید شده است و  COI( )5/3 -6/1اکسیداز )

های این دست آمده از بررسینتایج کمی متفاوت به
 Vargara Chenاند )دو ژن را به این امر نسبت داده

et al., 201016طور کلی (. ولی بهs rRNA  توانسته
های در جمعیت COIاست تمایز بیشتری را نسبت به 

 ,.Caldero´n et alمشابه به نمایش در آورد )

2008; Dura´n et al., 2004  .) 
نتایج این بررسی نشان دهنده تمایز ژنتیکی )با 

 های( بین نمونهstFاستفاده از شاخص 
H. leucospilota های بوشهر و چابهار و نمونه

های دار بود و بین نمونهعباس معنیبندرچابهار و 
داری مشاهده نشد. بندرعباس و بوشهر اختلاف معنی

توان بیان نمود که احتمالاً به دلیل اساس نتایج میبر
های دریایی و فاصله سازگاننامحدود بودن بوم

برداری در جغرافیایی اندک بین دو منطقه نمونه
نین ساختار بندرعباس و بوشهر سبب پدید آمدن چ

-دار می( معنیstFژنتیکی شده است. تمایز ژنتیکی )

تواند در نتیجه محدودیت در جریان ژنی باشد که 
های ها )زیستگاهبیشتر مربوط به تفاوت در زیستگاه

لاگونی در برابر ساحلی( و وجود موانع ریزجغرافیایی 
(. در Uthicke and Benzie, 2003باشد )می

( بر 1387پور و همکاران )توسلای که توسط مطالعه
در بستانه و نایبند صورت  H. atraگونه خیار دریایی 

ترتیب برابر به (Nm)و جریان ژنی  Gstگرفت، میزان 
بود که حاکی از تمایز ژنتیکی بالا و  45/2و  16/0با 

باشد و علل آن را بسترزی جریان ژنی نسبتاً پایین می
جایی بسیار پایین،  بودن خیار دریایی با قدرت جا به

مرحله لاروی پلانکتونیک نه چندان طولانی، نیمه 
بسته بودن خلیج نایبند و فاصله جغرافیایی نسبتا زیاد 

( بر روی 1392) نیسیبین دو منطقه بیان شد. عالمی
در مناطق بستانه و دیر  H. parvaگونه خیار دریایی 

یابی، جریان ( به روش توالی16srRNA)از نظر ژن 

ژنی بالایی مشاهده نمود و بیان داشت که میزان 
باشد که علل تمایز ژنتیکی در این مناطق پایین می

های دریایی و فاصله آن را نامحدود بودن بوم سازگان
جغرافیایی اندک بین دو منطقه بستانه و دیر بیان 

بالا  Fst( میزان 1393نمود. در پژوهش سالاروند )
لنگه و بوشهر در گونه خیار دریایی  بین دو منطقه

H. parva توان مشاهده گردید که دلایل آن را می
برداری و فاصله جغرافیایی متفاوت بودن مناطق نمونه

رود بیشتر بین مناطق مذکور دانست. احتمال می
( پایین دیده شده در اثر جریان stFتمایز ژنتیکی )

جلوگیری تواند موجب کاهش و ژنی بالا باشد که می
آمیزی شود و همچنین از میزان رانش از افت درون

ژنتیکی در اثر نیروهای محیطی متغیر ساحلی که 
زیستگاه خیارهای بررسی شده است، بکاهد. بنابراین 
قابل قبول است اگر بیان شود که جریان ژنی سبب 

شود و پتانسیل سازشی افزایش تنوع ژنتیکی می
یر محیطی افزایش میموجود را در برابر شرایط متغ

(. عوامل مختلف زیستی Garant et al., 2007دهد )
و محیطی بر روی ساختار ژنتیکی جانداران دریایی 
تاثیرگذار هستند. نیروهای گزینشی مانند دما، شوری، 
جریانات آبی و نوع چرخه زندگی و عوامل محدود 
کننده جریان ژنی از جمله این عوامل هستند 

(Andrade and Solferini, 2007 عموماً انتظار .)
مهرگان دریایی که دارای توانایی رود در بیمی

های زندگی با فاز پراکنش بالایی هستند و دوره
پلاژیک و اندازه جمعیت بزرگی دارند، شاهد سطح 
بالای جریان ژنی و ساختار ژنتیکی جمعیتی ضعیف 

 Garoia etهای جغرافیایی کوچک باشند )در مقیاس

al., 2004; Stamatis et al., 2004 خیارهای .)
دریایی دارای لاروهای پلاژیک هستند که در یک 

 ,Ivy and Giraspyروزه است ) 26تا  13دوره 

ها ارتباط ژنتیکی بالایی (، بنابراین احتمالاً آن2006
دارند که بررسی کنونی نیز تائید کننده این مطلب 

گزینش  وان در این مورد نقشاست. هم چنین 
طبیعی را نادیده گرفت. گزینش طبیعی به تنهایی 

تواند روی ژنوم میتوکندریایی تاثیرگذار باشد. می
تواند روی نشانگرهای ژنتیکی نیروهای گزینشی می

های اختصاصی موثر باشند و سبب بروز هاپلوتایپ
جایی که میتوکندری مسئول درصد شوند. از آن

های ت، تغییر در توالیبالایی از متابولیسم انرژی اس
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DNA تواند اثر زیادی روی سازگاری میتوکندری می
 Ballard andو شایستگی جاندار داشته باشد )

Whitlock, 2004.) 
 16s rRNAبراساس نتایج مشخص شد که ژن 

نشانگر مناسبی برای شناسایی گونه مورد نظر در 
باشد. خیار دریایی خلیج فارس و دریای عمان می

H. leucospilota دارای تنوع ژنتیکی مناسبی می-

های مختلف خیار دریایی در سواحل باشد و جمعیت
شمالی خلیج فارس و دریای عمان وجود دارد که باید 
در مدیریت ذخایر این گونه مهم  اقتصادی و 

 اکولوژیکی مد نظر قرار گیرد. 

 

 منابع
 Holothuria. ژنومیکس خیار دریایی 1392پور ز. احسان

parva  جهت بررسی پتانسیل ضدسرطانی ترکیبات
استحصالی. پایان نامه کارشناسی ارشد زیست شناسی 

 100دریا، دانشگاه علوم وفنون دریایی خرمشهر، 
 صفحه.

. بررسی ساختار ژنتیکی جمعیت خیار 1387توسل پور ز. 
در مناطق بستانه و نایبند  Holothuria atra دریایی

. پایان نامه کارشناسی RAPDبا استفاده از روش 
 صفحه. 100ارشد دانشگاه علوم و فنون خرمشهر. 

دانشمند ع.، نبوی م.، اقتصادی پ.، سینایی م.، درویش 
. 1389پرست س. راد ا.، شکاری م. حقب.ک.، امینی

ای خیارهای بررسی تنوع گونه
شرق خلیج چابهار دریای   (Holothuroidea)دریایی

 .33-23:(1)1 عمان. علوم آبزیان،
 . بررسی تنوع ژنتیکی خیار دریایی1393سالاروند س. 

Holothuria parva   در خلیج فارس با استفاده از
نامه کارشناسی ارشد. پایان. PCR-RFLP روش

دانشکده علوم دریایی و اقیانوسی، دانشگاه علوم و 
 صفحه. 100فنون دریایی خرمشهر. 

اجتماعات . بررسی ساختارهای ناهمگن 1388شکوری آ. 
خیارهای دریایی در خلیج چابهار با استفاده از مدل 
اکولوژیکی. رساله دوره دکتری زیست شناسی دریا، 

 صفحه. 164دانشگاه علوم و فنون دریایی خرمشهر، 
. بررسی ساختار ژنتیکی جمعیت 1392نیسی ل. عالمی

با استفاده از توالی  Holothuria parvaخیار دریایی 
( در خلیج 16srRNAریبوزومال میتوکندری )یابی ژن 

فارس. پایان نامه دوره کارشناسی ارشد زیست شناسی 
دریا، دانشگاه علوم و فنون دریایی خرمشهر واحد 

 صفحه. 59پردیس، 

در اصلاح  DNA. کاربرد نشانگرهای 1375یاضی ب. قره
نباتات چهارمین کنگره علوم زراعت و اصلاح نباتات 
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Abstract  
Sea cucumber is one of the most important ecological and economic species in Persian Gulf and Oman Sea. 

Sequencing was used to study the genetic diversity and population structure of Holothuria leucospilota in the 

north of the Persian Gulf and Oman Sea. For this purpose, 58 samples were captured from Bushehr, Bandar 

abbas and Chabahar. DNA from muscle tissue was extracted using Ammonium Acetate method. Polymerase 

Chain Reaction (PCR) was conducted on the targeted DNAs and DNA sequencing was carried out. The mean of 

haplotype diversity was high (0.78), 0.81 Chabahar, 0.8 Bandar abbas and 0.74 Bushehr. The lowest genetic 

differences were observed between Bandar abbas and Bushehr and the highest between Chabahar and Bushehr. 

The highest genetic distance was observed between Chabahar and Bushehr (0.08) and the lowest betwee 

Chabahar and Bushehr (0.03). The esult showed different population of H. leucospilota which should be 

considered in management of this economically important species.  
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