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 Introduction: Artemia or brine shrimp is a small crustacean found in different parts of the 

world except the Arctic. This research was done considering the importance of molecular 

studies in identifying the species populations and the genetic diversity in bisexual and 

unisexual forms of Artemia (together and among populations). 

Materials & Methods: Artemia were sampling from 9 regions (Shoor, Inche Borun, 

Namak, Hoze Sultan, Mighan, Maharlu, Bakhteghan, Urmia and Nogh Lakes) and 315 

samples were used according phenol-chloroform method for DNA extraction. The primers 

were designed based on the sequence of Artemiaʹs mitochondrial ribosomal gene and PCR 

was performed. Enzymatic digestion of the PCR product was performed with 10 enzymes 

(AluI, Eco47I, HaeIII, HindIII, HinfI, MobI, MspI, RsaI, TaqI, EcoRI). After identifying 

genotypes and calculating haplotypes, haplotype and nucleotide diversity within a 

population, nucleotide diversity and divergence between populations and genetic distance 

between haplotypes with Reap analysis software and frequency of geographic heterogeneity 

of haplotypes with Chi-square test and Monte-Carlo simulation were calculated.  

Results: This study showed the presence of 25 different haplotypes, including 9 haplotypes 

in Urmia, 4 in Shoor and Inche Borun, 4 in Nogh, 1 in Namak and Hoze Sultan, 3 in 

Mighan, 1 jointly in Bakhteghan and Maharlu, and 3 in Maharlu. The lowest haplotype 

diversity in the samples was found in Hoze Sultan, Namak and Bakhteghan and the highest 

amount was seen in Maharlu. The lowest amount of nucleotide diversity in the samples 

belonged to Hoze Sultan, Namak and Bakhteghan and the most belonged to Urmia. In 

nucleotide diversity among the samples, the lowest value was observed between Hoze 

Sultan and Namak and the highest value was observed between Inche Borun and Shoor with 

Nogh. Nucleotide divergence between the samples was the lowest for the Inche Borun and 

shoor and the highest value for the Inche Borun and Shoor with Nogh. In the evolutionary 

distance between haplotypes, the highest amount belonged to Nogh and Mighan haplotypes 

with Inche Borun and Shoor haplotypes. 

Conclusion: The study of population separation based on the frequency of haplotypes 

showed a significant statistical difference, except in the comparison of Hoze Sultan with 

Namak and Inche Borun with shoor (p<0.001), and at the haplotype level, it is possible to 

separate the Artemia population in Iran into 7 population as Hoze Sultan - Namak, Mighan, 

Maharlu, Bakhteghan, Nogh, Urmia and Inche Borun - Shoor was provided. 
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   پژوهشی  - علمی مقاله
 
 

 آرتمیا های های گونه جمعیت در PCR-RFLPروش  ژنوم میتوکندریایی بهبررسی 

(Leach, 1819) در ایران 
 
 

 4زاده مجيد صادقي ،3محمدرضا فاطميسيد ،2سهراب رضواني گيل كلایي، 1*رستملو  محبوبه حاجي
 

 

 

  شناسی، دانشکده علوم پایه، واحد مرند، دانشگاه آزاد اسلامی، مرند، ایران زیستگروه     1
 تهران، ایرانآموزش و ترویج کشاورزی،  سازمان تحقیقات،  موسسه تحقیقات علوم شیلاتی کشور،    2
  علوم و تحقیقات، دانشگاه آزاد اسلامی، تهران، ایران  واحدگروه علوم دریایی،     3
 گروه ژنتیک، دانشکده علوم زیستی، دانشگاه تربیت مدرس، تهران، ایران    4

 چکیده   کلمات کلیدی 
 آرتميا 

mtDNA  
 RFLP 

 تنوع ژنتيكي

  ايران

  
 

شود.   جز در قطب شمال ديده ميهاي مختلفي از جهان  در بخشسخت پوست كوچكي است كه    شور  آرتميا يا ميگوي آب  مقدمه:  
موجود در اشكال دو جنسي و   و تنوع ژنتيكي  هاي يك گونه  جمعيت  در شناسايي  مولكولي  مطالعاتاهميت    اين تحقيق با توجه به

 صورت پذيرفت.  ها()با هم و در بين جمعيت ي آرتميابكرزا
روش  و  از    نمونه  ها:  مواد  آرتميا  نمك  اينچه  ،شور  هايدرياچه)  منطقه  9برداري  مهارلو ميقان  ،سلطان  حوض   ، برون،  ،  بختگان  ،، 

ژن ريبوزومال  توالي براساس  هاپرايمرگرفت.  صورت كلروفرم  -روش فنل هب DNAاستخراج   نمونه مورد  315انجام و اروميه و نوغ( 
پذيرفت  PCRو    طراحي  ،آرتميا  ميتوكندري محصول.  صورت  آنزيمي   ,AluI, Eco47I, HaeIII)  آنزيم   10با    PCR  هضم 

HindIII, HinfI, MobI, MspI, RsaI, TaqI, EcoRI.انجام گرديد از    (  تنوع ،  ها  محاسبه هاپلوتيپ  و  ها  ژنوتيپشناسايي  پس 
  Reap افزار ها با نرم و فاصله ژنتيكي ميان هاپلوتيپ بين جمعيت نوكلئوتيدي ، تنوع و اختلافيجمعيت وندر هاپلوتيپي و نوكلئوتيدي

 محاسبه گرديدند. Monte-Carloسازي  ها با آزمون مربع كاي و شبيه آناليز و فراواني ناهمگني جغرافيايي هاپلوتيپ
در نمك و حوض  1 در نوغ، 4 برون، در شور و اينچه 4 هاپلوتيپ در اروميه، 9 شامل هاپلوتيپ متفاوت 25مطالعه وجود  اين نتايج: 

در حوض ها    تنوع هاپلوتيپي درون نمونه  ترين  كمدر مهارلو را نشان داد.    3مشتركاً در بختگان و مهارلو و  1در ميقان،    3سلطان،  
حوض ها متعلق به    درون نمونهميزان تنوع نوكلئوتيدي  ترين    كم   حداكثر مقدار آن در مهارلو ديده شد.  وسلطان، نمك و بختگان  

 با سلطان  بين حوض ترين مقدار كمها  ن تنوع نوكلئوتيدي بين نمونهميزا . درترين متعلق به اروميه بود يشب و سلطان، نمك و بختگان
ترين   كم  برون با شور  براي اينچه ها نيز  بين نمونه  نوكلئوتيدي شد. اختلاف  مشاهده  نوغشور با    برون و  ترين مقدار بين اينچه  نمك و بيش 

هاي    ترين مقدار به هاپلوتيپ  بيش ها    فاصله تكاملي بين هاپلوتيپدر  .  دست آمد   ه ب  ترين مقدار  بيش  نوغبرون و شور با    و براي اينچه
 برون و شور متعلق بود.   هاي اينچه با هاپلوتيپ نوغ و ميقان

سلطان    جز در مقايسه حوض   ه داري را ب  معني   ها تفاوت آماري  فراواني هاپلوتيپ   اساسها بر  بررسي جدايي جمعيت : گيري  نتيجه و   بحث 
جمعيت حوض  7در ايران به   تفكيك جمعيتي آرتميا امكان( و در سطح هاپلوتيپي >001/0pبرون با شورنشان داد ) با نمك و اينچه

 گرديد.  فراهمشور  - برون و اينچه ، نوغ، اروميه، مهارلو، بختگانيقاننمك، م -سلطان
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 قدمه م

  (Order: Anostraca, Class: Branchiopoda)  شور  آب  ميگوي  يا  آرتميا         

در  جز هاي مختلفي از جهان در بخش كه   پوست كوچكي است  سخت

آرتميا(15)  شود  قطب شمال ديده مي فيزيولوژيك    با سازش   .  هاي 

اكسيژن در   جبران كمبود  خاص مانند قابليت سنتز هموگلوبين جهت

هاي مقاوم براي مقابله با شرايط نامساعد    زيست، توليد سيست   محيط

به زندگي   ... موثر و تنظيم فشار اسمزي بسيار محيطي، داشتن سيستم

گونه   9  از اي است يافته و مجموعه  سازش  شور  رهاي شور و بسيا   در آب

  توجه از   هاي قابلتفاوت   با)بكرزا   هايجمعيت  تعداد زياديو دوجنسي 

  Artemia partenogenetica  عنوان  تحت  همگي  كه  (Ploidy  يا  دستگي  نظر

نگهدارنده    عنوان  هب  دوجنسي  مثلتوليد   .(33  ،23  ،25  ،4)  دشونمي   ناميده

  زيست و پراكندگي  توان، جمعيت  ژنتيكي در بين افراد يك   هاي  تفاوت

كند و در تغيير شرايط محيطي  هاي مختلف را فراهم مي  در زيستگاه

پديده بكرزايي داراي مزيت توليد آني و    ،بردكامل را بالا مي سرعت ت

زايي انجام  سريع است و هر دو روش به دو شيوه تخمگذاري و زنده 

موجود در اشكال دو   تنوع ژنتيكي به جهت آرتميا . (12، 2) گيردمي

داراي  ي  هاوجود گونه   ،ها(جنسي و بكرزا )با هم و در بين جمعيت

  مثلي نظر جدايي توليد  توجهي از  قابل  هايتفاوت با مورفولوژيكي  تشابه

پتانسيل بالايي   (و تخمگذاري  زاييزنده )  مثلياستراتژي دوگانه توليد  و

دارد تكاملي  مطالعات  ازاثرو    جهت  ناشي  و    تغيير  ات  خصوصيات 

 هاپراكنش سيست   ،هاجدايي اكولوژيك جمعيتر  يوني آب ب  تركيبات

ها در مقابل تغييرات شرايط    توسط باد، آب، پرندگان و مقاومت آن

  كندمختلف را فراهم مي   مناطق   ها درجمعيت   ايمطالعه مقايسه  امكان

هاي آبريز    هاي آرتميا در مجموعه حوزه  مناطق پراكنش گونه  (.13)

)واجد   غربي  اروميه در استان آذربايجان  درياچه  دوازدگانه كشور شامل

  رفسنجان در استان كرمان   آبگير نوغ  (،A. urmianaجنسي  گونه دو

برون    و اينچه  شور هايدرياچه (، A.  franciscanaجنسي دو   گونه  )واجد

  آبگيرقم،  استان  در استان گلستان، درياچه نمك و حوض سلطان در  

مهارلو و بختگان در استان    هاي، درياچه مركزي  در استان ميقان اراك

درياچه اروميه    .باشندمي   A. partenogeneticaداراي    همگي  كه  فارس

  و   شمالي  عرض  37  ⸰   و  30′اروميه بين  شهر  كيلومتري شرق    21در  

  5750حدود   در درياچه مساحت اين  قرار دارد.  شرقي طول  45⸰  و  ′31

ترين  عرض آن در پهن ،  كيلومتر146تا    130  آنطول  ،  كيلومترمربع

حدود    وكيلومتر    58قسمت   در  عمق  است  6متوسط    (. 16)  متر 

در   نوغ  شمال  120آبگير  طول    بارفسنجان  شهر  غربي    كيلومتري 

اين  باشد.    ميشمالي    31⸰  و  3′و عرض  شرقي    61⸰  و  24′جغرافيايي  

پرآبي تا سطح   بر مي  60آبگير در مواقع  عمق    گيرد و  هكتار را در 

درياچه   (.16) شده است  گزارش  متر 5متر و حداكثر   5/1متوسط آن 

بين     در ،  طول شرقي  54⸰و    14′  و  شمالي  عرض  37⸰و    25′شور 

شده است.   شهر واقع  كيلومتر از اين 60گرگان و به فاصله   شمال شهر

ترين نقاط در فصل در عميق  وهكتار    200اين آبگير داراي وسعت  

 (.16)  عمق دارد  متر  3/0طور متوسط    ه و ب  متر  5/1تابستان تا حدود  

  عرض   37⸰و    27′در    هكتار  60وسعت تقريبي  با  درياچه اينچه برون  

شمال شهر  كيلومتر از   45به فاصله    طول شرقي  54⸰و    44′  و  شمالي

داردگرگان   درياچه.  قرار  اين  عمق  در    ،متر  5/1  حداكثر  عرض 

نقطه  باريك  پهن  25ترين  در  و  نقطه  متر  مي  100ترين    باشد   متر 

با طول  تهران  شهر   كاشان و جنوبشهر   درياچه نمك در شمال (.16)

.  است واقع شده 34⸰ و 20′جغرافيايي   و عرض 51⸰ و 31′جغرافيايي 

و مساحت    كيلومتر 30  آن  تقريبي  عرض، كيلومتر 80 درياچه  اينطول  

  سلطان  درياچه حوض (.16) باشدمربع مي كيلومتر 2400تقريبي آن 

 50⸰ و 53′وطول آن گرفته   شهر ساوه قرار شرققم و  شهردر شمال 

  106سلطان    مساحت درياچه حوض   باشد.  مي  34⸰  و 57′و عرض آن  

 (.16) باشدمي كيلومتر  15آن    تقريبي  عرض و  30  آن مربع، طولكيلومتر

  49⸰    و  40′و    اراكشهر    شرقكيلومتري شمال    12آبگير ميقان در  

  112قرار دارد، مساحت آن  عرض شمالي    34⸰  و  5′طول شرقي و  

  درياچه مهارلو  (. 16)  باشدكيلومتر مي  16طول آن    كيلومتر مربع و

عرض شمالي و    29⸰و    17′در  يراز  جنوب شرق ش  يلومتريك  20  در

عمق    ،كيلومترمربع   600ميانگين سطح    با  طول شرقي  52⸰و    ′42

قرار   كيلومتر 28  كيلومتر و طول 15عرض  ،متر 55/0متوسط حدود 

وسعت    ،قرار دارددرياچه بختگان در قسمت شرق شيراز   (.16)  دارد

عمق آب    .كيلومتر مربع برآورد شده است  3120اين درياچه حدود  

 40تر از    طور متوسط كم  هب  متر و  2حدود  حداكثر  درياچه بختگان  

بوده    100طول آن حدود  بوده،    متر  سانتي   29⸰و    30′در  كيلومتر 

امروزه  (. 16) قرار گرفته است  طول شرقي  52⸰و   55′عرض شمالي و  

،  mtDNA ،ITs ،RAPDs، AFLP، RFLP ،SNP  ،آلوزايمي  هاينشانگر

DGGE   از ابزارهاي متداول براي شناسايي ارتباطات  ها    و ريزماهواره

  توجهي در   قابل   نقشPCR – RFLP تكنيك   ها هستند.   جمعيت  ژنتيكي

  ترين   و از مطمئن داشتهمطالعات مربوط به ساختار ژنومي موجودات  

مقايسه توالي يك ژن يا يك بخش از يك ژن خاص در ميان  هاي   راه

به گونه  افراد مختلف جمعيت متعلق  افراد  يا  و  هاي   هاي يك گونه 

صورت موثري در    هب  RFLPروش  (.  14  ،10)  رود  شمار مي  همختلف ب

و احتمال    (41)  هاي ميتوكندري مورد استفاده قرار گرفته بررسي ژن

در    كه اختلافات بنياديجا  تا آن ( 6)  در ميليون است  اشتباه در آن يك

رتميا ناشي از يك نوكلئوتيد اختلاف  آ  بكرزا و دوجنسي  هاي  سويه  بين

  ميتوكندريايي  ژنوم ميان اين در (.21) است شده كشف RFLP روش توسط

ژنوم   :است مطالعات عمومي ژنتيكي براي  سيستم  دلايل متعدد يك  به
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ساده   هسته  ژنوم  با  مقايسه  در  عملكرد  و  ساختار  در  ميتوكندري 

نشااست  در  كه  است  اطلاعاتي  حاوي  هسته،  نگه  نگرهاي  داري    اي 

رخ سريع  ن دليل  و بهدليل همين   بهوراثت آن مادري است  ،شوند   نمي

ها كاربرد وسيعي    گيري تفاوت ژنتيكي بين جمعيت  در اندازه  تكامل

زايي    اي مناسب جهت بررسي گونه  عنوان گزينه  و كارآيي آن به  دارد

  ، 8  ،6)  هاي آرتميا مورد تاييد قرار گرفته است  و شناسايي جمعيت

اين مطالعه    (.42  ، 40  ،30  ،23  ،10 ازدر  پرايمر  ژن   براي طراحي 

rRNA  S16    مطالعات قبلي  استفاده شده است،ژنوم ميتوكندريايي  

  ويژه   هب) بالايي  ژن از پتانسيل  د ايننده  مي  نشان (28 ،14 ،12 ،9 ،3)

 S12  (3 )و    COIرهاي ميتوكندريايي نظير  نشانگ در مقايسه با ساير  

براي نشان دادن تنوع، تفاوت و نيز شباهت ژنتيكي آرتميا برخوردار  

تنوع    تمام  تقريباً.  است و  زمينه ساختار  مطالعات صورت گرفته در 

مربوط    ( 45،  36،  35  ،25  ،17،  12)  هاي آرتميا در ايران گونه ژنتيكي

برون، نمك، ورمال،   ينچههاي اروميه، مهارلو، ا هاي درياچه جمعيتبه  

و آبيبختگان    نوغ، طشك  منابع  اين  از  برخي  و    بودند كه  )ورمال 

هاي زنده ارزيابي شدند و ساير    طشك( در مطالعه حاضر فاقد نمونه

  ند. ا قرار نگرفته بررسي مورد  تحقيق، قبلاً در اين مطالعه منابع آبي مورد

هاي آرتميا درون يك يا    هاي گونه  چنين در اين مطالعات جمعيت   هم

اي كه تمام منابع   اند و مطالعه  مقايسه قرار گرفته موردمنبع آبي چند 

آبي واجد آرتميا در كشور را در برداشته باشد و به مقايسه هر سه  

است.   نگرفته  باشد، صورت  پرداخته  كشور  از  شده  گزارش  از  گونه 

برداري    نمونه  (45  ،25  ،1)  سوي ديگر در برخي از مطالعات موجود

صورت سيست از بانك   هها ب نمونهها صورت نگرفته و   در محل درياچه

ها نقش مهمي در    قدمت سيست  كهاند    پژوهشكده آرتميا تهيه شده

دست آمده در اين مطالعات دارد چرا    هتنوع ب  و ميزان ژنتيكي ساختار

دليل   هكه در طي يك دهه بداده  نشان    ،و همكاران  Asemنتايج  كه  

تغيير شرايط اكولوژيكي درياچه اروميه تنوع و ساختار ژنتيكي گونه  

A.urmiana  مطالعه حاضر  لذا    .(5)  طور مشخص تغيير يافته است  هب

سطح مولكولي    ها در  تفاوت  ژنتيكي، تعيين  دستيابي به ساختار  با هدف 

براساس    در ايران  آرتمياگونه هاي    هاي مختلف  و جداسازي جمعيت

PCR–RFLP  ژنوم ميتوكندريايي   مستقر بر  ريبوزومال  از ژن  با استفاده  

 آرتميا انجام گرديده است.  
 

 

 ها مواد و روش 
ها   نمونهطبق الگوي ارائه شده براي پراكنش آرتميا در كشور          

هاي شور و اينچه برون در استان گلستان، درياچه نمك و  درياچه از  

در   سلطان  اراكآبگي   ،قماستان  حوض  ميقان  مركزي  ر  استان  ،  در 

در استان   اروميه درياچه  ،فارس هاي مهارلو و بختگان در استاندرياچه 

استان كرمان  آذربايجان نوغ در  آبگير  ايستگاه    غربي،  تعيين  از  پس 

  100با تور با چشمه  برداري    نمونه  هر ايستگاه  . درديگردآوري   جمع

روش    هب  ر،مت  سانتي  25يك متر و قطر  طول  ميكرون به شكل قيف،  

دوجنسي يا بكرزا بودن  و تشخيص  انجام  متر    100طول  ه  كشيدن ب

    Halanych    و    Browneدستورالعمل  اساسبر  ها  گونه  و شناساييها    نمونه

هم   با  آبي مختلف هر منبع هاي هاي ايستگاه.نمونه.  (11)  تعيين گرديد

از شستشو   مخلوط و اتانول خالص فيكس و به آزمايشگاه ،  پس    در 

 35از  DNA  استخراج گرديد.  منتقل خزر( درياي  )پژوهشكده اكولوژي

هر   از  آرتميا  ب  جمعيتعدد  و  متوالي  سانتريفوژهاي  فنل   هبا   روش 

و خلوص  وانجام    (18)  كلروفرم به روش   DNA  غلظت    استخراجي 

 Smart Spec)نانومتر    280و    260كتروفتومتري در طول موج  پاس

TM RF 3000 BIO-RAD)  الي   8/1اي در محدوده  ه  تعيين و نمونه

2  g/mL    واكنش به  ورود   DNAانتخاب شدند. كيفيت    PCRبراي 

  TBE (1X)  در بافر  %1الكتروفورز با ژل آگارز  روش    استخراجي نيز به 

(Cinnagen  )حاويg/ml  5/0  اتيديوم برومايد(Sigma)  با استفاده از ،

پرايمر   سازي ژل مورد ارزيابي قرار گرفت.و سيستم مستند UV  اشعه

  A. franciscanaميتوكندري    ژنوم  از  SrRNA 16ترادف ژن  براساس

  هاي افزار مورد آناليز با نرم  ،طراحي دو سر ژن باز براي  18 طول هب (43)

DNA sis    وOligo  گرفت سنتز  هقرار  براي  شركت  و  -MWG  به 

Biotech    )شرح زير است:  به آن توالي كه داده شد سفارش)كشور آلمان 
Forward primer (ART-F): 5′-CCG GTC TGA ACT CAG ATC-3′ 
Reverse primer (ART-R): 5′-CTA GGA TTA GAT ACC CTA-3′ 

از    DNA  ،2ميكروليتر    1  با  PCR  هر واكنش از  ميكروليتر  هر يك 

مقطر رقيق    با آب  5به    1صورت    هكه ب  pmol50با غلظت  )پرايمرها  

مول    ميلي 10، حاوي dNTP(MBI Fermentas   ميكروليتر 5/0  شده(،

در    dGTP, dTTP, dATP, dCTPاز هر يك از نوكلئوتيدهاي خالص  

،  Cinnagenپلي مراز )Taq   آنزيمميكروليتر  pH =)  ،5/0  5/7بافري با  

  5، در هر ميكروليتر محلول( Taq DNA Polymerase واحد  5حاوي 

مولار  ميلي  Kcl  500شامل  ،  PCR (10X)  (Cinnagenميكروليتر بافر  

، با  MgCl2  (Cinnagenميكرويتر    2  ( ومولار  ميلي  Tris-Hcl  200و  

ميكروليتر   37با مجموعه  يحجم نهاي كهمولار(   ليتر  ميلي 50غلظت 

  شده، با دستگاه   ميكروليتر رسانده 50به  (Nuclease Free) مقطر  آب

برنامه(  Corbett Research)  ترموسايكلر انجام    طبق    4  :ديگردذيل 

سازي    گراد براي واسرشته  نتيدرجه سا  94در دماي    ثانيه  30و    دقيقه

  94  مايثانيه در د 15دقيقه و  1 اي شامل مرحله  چرخه سه   30، اوليه

  درجه   50ثانيه در دماي    50،  سازي  گراد براي واسرشته  جه سانتيدر

درجه براي    72ر دماي  دقيقه د  1و    گراد براي اتصال پرايمرها  سانتي

اي در    دقيقه  4، توسعه نهايي قطعات هدف نيز با يك چرخه  توسعه

سانتي  72دماي   گرديد.  درجه  انجام  روش    به  PCRمحصول    گراد 
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مورد ارزيابي قرار گرفت و اندازه قطعات    %1الكتروفورز با ژل آگارز  

از   ماركر    PCRحاصل  با  مقايسه   DNA  ( Lambda DNAبا 

Marker,3 ،MBI Fermentas )    و با    %6بر روي ژل پلي آكريل آميد

  l  7-4  ،براي هر نمونه  دست آمد.  هبنيترات نقره  آميزي با    روش رنگ

شامل    10با    PCRاز محصول   جايگاه    AluIهاي    آنزيمآنزيم    4)با 

)با جايگاه    EcoRIايجاد انتهاي چسبناك(،    برش وبراي    جفت بازي

بازي  5 وبراي    جفت  چسبناك(،  برش  انتهاي  )با  Eco47I   ايجاد 

  HaeIII ايجاد انتهاي چسبناك(،    برش وبراي    جفت بازي  5جايگاه  

  HindIII، چسبناك(   ايجاد انتهاي برش و  براي بازي  جفت 4  )با جايگاه

  HinfIايجاد انتهاي چسبناك(،   برش وبراي  جفت بازي 6)با جايگاه 

  MboIايجاد انتهاي چسبناك(،    برش وبراي    جفت بازي  5جايگاه    )با

)با    MspIايجاد انتهاي صاف(،    برش و براي    جفت بازي  4)با جايگاه  

  )با   RsaIايجاد انتهاي چسبناك(،    برش وبراي    جفت بازي  4جايگاه  

)با  TaqI ايجاد انتهاي چسبناك( و    برش وبراي    جفت بازي  4جايگاه  

در درجه    ايجاد انتهاي چسبناك(  برش وبراي    جفت بازي  4جايگاه  

 Thermo Fisher)  سازنده  مدت توصيه شده توسط شركتو  حرارت  

Scientific, USA)  .به    شدههاي هضم    نمونه  مورد هضم قرار گرفت

  ( Loading Buffers)  بارگيري  ويژه  بافر  ميكروليتر  2  انضمام

(Bromophenol Blue)  50طور جداگانه و همراه با ماركر هبbp) DNA  

Ladder ،  MBI Fermentas  )ند.  دش  ريخته  %6آكريلاميد  ژل پلي  در

ساعت    3تا    5/2حاصل از هضم پس از طي زمان الكتروفورز )  باندهاي

قابل    نيترات نقره  آميزي با روش  و رنگ  (ولت  120تا    100ولتاژ    با

ماركر با  مقايسه  اندازه قطعات در  بودند كه   (Ladder 50bp رويت 

DNA، MBI Fermentas )محصول   از هضم آنزيمي پس دست آمد.  هب

PCR    هاي مربوط به هر منطقه    ژنوتيپ  ، الذكر  آنزيم فوق   10توسط

شناسايي و بر مبناي وجود يا عدم وجود قطعات مشابه برش خورده  

منظور محاسبه    آنزيم، باندهاي حاصل كد گذاري شدند. به  هرتوسط  

هر در اثر هضم با    ها  دست آمده براي نمونه  هبها، ژنوتيپ    هاپلوتيپ

ده سپس جهت  شنامگذاري    (… ,A, B, C, D, E)ف  وبا حر   آنزيم

هاي ايجاد شده در كنار  مربوط به ژنوتيپ   ها حروفمحاسبه هاپلوتيپ 

  كه تعداد حروف موجود در نمايش   طوري  هب  شده  همديگر قرار داده

ها    باشد. اين داده   ميكار برده    هاي به  هاپلوتيپي نمايانگر تعداد آنزيم

هاپلوتيپي    تنوع  تعيين  منظور  نوكلئوتيدي به  صفات  يكسان  موازنه  پس از

نوكلئوتيدي اختلافيجمعيت  وندر   و  و  تنوع  بين    نوكلئوتيدي  ، 

(  27)  مختلف هاي  هاپلوتيپ  ميان  ژنتيكي  و فاصله يهاي احتمالجمعيت 

 Reap  (Restriction Enzyme Analysis Package, version افزار  نرم با

ها    هاپلوتيپ  جغرافيايي   (Heterogeneity)  ناهمگني   فراواني  و  آناليز  (26) (4.0

كاي   مربع  آزمون  شبيه  (X2)با  بار    Monte-Carloسازي    و  هزار  با 

 محاسبه گرديدند.  تكرار  
 

 نتایج 
  ، برون، نمك اينچه  ،شور هايدرياچه   هاي نمونهپس از شناسايي،          

همگي بكرزا و از گونه   بختگان  و ميقان اراك، مهارلو ،حوض سلطان 

A. partenogenetica،  درياچه اروميه دوجنسي و از گونه هاي    نمونه

A. urmiana، جنسي و از گونه دو   نوغ   آبگير هاي    نمونهA. franciscana  

و   %1  ژل آگارز  بااستخراجي    DNA  بررسي باند  .تشخيص داده شدند

مشاهده تيزي و شدت باندهاي توليد شده نشانگر كيفيت و كميت  

و عدم وجود هر گونه آلودگي   PCRقابل قبول براي استفاده در روند 

با استفاده  )ژنوم ميتوكندري    6SrRNA16ژن    . بخش تكثير يافته بود

و در   %6  پلي آكريل آميد  ژل  ( بر رويPCRتكنيك    آغازگرها واز  

ماركر   با  بررسي    DNA  (Lambda DNA Marker,3)مقايسه  مورد 

كه اين اندازه    بود باز  جفت 1566قطعه )تقريبي(   گرفت. طول اين  قرار

ها     مشابه بوده و اثري از پديده هتروپلاسمي در آن   ها  در تمام نمونه 

  ضم گرديد.ه  م آنزي  10با    PCR  محصولدر اين بررسي    ديده نشد.

ها    هضم آنزيمي در شرايط كاملاً مطلوب انجام پذيرفت، تمام آنزيم

شدند و باندهاي قطع شده از نظر كيفيت واضح    DNAموجب هضم  

  PCRميانگين مجموع اندازه قطعات هضم شده با محصول نهايي  و  

الگوي مشابه    EcoRI  آنزيم  ها با  هضم آنزيمي نمونه  مطابقت داشت.

  گر محدود  آنزيم 9  .داد  ها نشان  نمونه  تمامي  ژنوتيپ را در  نوع  و تنها يك

 ,AluI, Eco47I, HaeIII, HindIII, HinfI)  كار رفته   ه آنزيم ب  10از  

MobI, MspI, RsaI, TaqI) را نشان دادند  جمعيتي  شكليچند  الگوي  .

،  A. urmianaهاي   نمونه  براي HinfI, MobI, MspI, TaqIچهار آنزيم 

 ,AluI, Eco47I, HaeIII, HindIII, HinfI, MspI, RsaI آنزيم  8

TaqI  هاي    راي نمونهبA. partenogenetica    آنزيم  3و HaeIII, MspI, 

RsaI,  برايA. franciscana دادند    را نشان  جمعيتي  شكليگوي چندل ا

محل  (1  )جدول نشانگر  توالي    كه  روي  بر  متفاوت  شناسايي  هاي 

طور متوسط    هها ب  استفاده از اين آنزيم  .نوكلئوتيدي ژن مزبور بودند

باز آلي را روي توالي اين ژن مورد مطالعه و بررسي قرار    149حدود  

رسد    نظر مي  ( كه با توجه به طول قطعه تكثير شده به2داد )جدول  

% از كل توالي قطعه ژن تكثير شده مورد مطالعه    10طور متوسط    هب

 قرار گرفته باشد. 
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 مورفیک   های پلی با آنزیم PCR: الگوی هضم آنزیمی محصول 1جدول

ها توزیع الگوی چندشکلی در میان جمعیت   

ها ژنوتیپ  

 

های محدودگر آنزیم  نوغ  برون اینچه شور  بختگان  مهارلو میقان نمک  سلطان  حوض  

A.franciscana 

 ارومیه

A.urmiana A.parthenogenetica 

A 
A 

A 

A 
A 

A 

A 
A 

A 

A 
A 

A 

A 
A 

A 

A 
A 

A 

A,B 
C 

B 

C 
B 

A 

A 
A,B 

B 

A,B 
A,B 

A 

A 
A 

A 

A 
A 

A,B 

A 
B 

A 

A 
A 

A 

A 
A 

B 

A 
A,B 

A 

B 
A 

A 

A,B 
A 

A,B 

A 
A,B 

A 

B 
A 

A 

A,B 
A 

A,B 

C,D 
D 

B 

C 
C 

B 

A,C 
A,B 

C 

A,E,F,G,H 
A,E,F,G,H 

A 

A 
A 

A,C,D,E 

A 
A 

D,E 

A,B,C,D,E,F,G,H 
A,B,C,D,E,F,G,H 

A,B 

A,B,C 
A,B,C 

A,B,C,D,E 

A,B,C 
A,B 

A,B,C,D,E 

Msp I 
Hinf I 

Hind III 

Eco47 I 
Alu I 

MboI 

Hae III 
Rsa I 

Taq I 
           

: محاسبه تعداد نوكلئوتیدهای بررسی شده از ژن مورد  2جدول  

 RFLPمطالعه با روش 

تعداد   یانگینم

 شده یبررس یهاباز

تعداد   یانگینم

 قطعات

 كلاس 

 آنزیمی 

92/101 48/25 0/4 

00/0 00/0 6/4 

60/30 12/6 0/5 

00/0 00/0 3/5 
 

  آنزيم  9هاي حاصله براي   از مجموع نهايي ژنوتيپ  RFLPآناليز          

مورد بررسي را    هاي  جمعيتهاپلوتيپ متفاوت در    25  مورفيك  پلي

ترين   كم گردند. ملاحظه مي  4  كه همراه با فراواني در جدول  داد نشان

سلطان،    حوضهاي   جمعيتدر  جمعيتي    وندرمقدار تنوع هاپلوتيپي  

حد و  بختگان  و  نمك  همدرياچه  مهارلو،  در  آن  مقدار   چنين   اكثر 

  A. partenogeneticaاي در   گونه وندرهاپلوتيپي   تنوع  ترين مقدار  كم

ترين   (. كم3  )جدول  ديده شد  A. urmianaو حداكثر مقدار آن در  

سلطان،   حوضهاي   جمعيتمتعلق به   جمعيتي وندرنوكلئوتيدي   تنوع

و بيش بختگان  و  و    درياچه نمك  بوده  اروميه  به  متعلق  تنوع   ترين 

و    A. partenogeneticaدر  اي    گونه  وندرترين تنوع نوكلئوتيدي    كم

در    بيش مقدار  گرديد    A. urmianaترين  در  (.  3  )جدولمشاهده 

كه    چنان  هم  مورد بررسي  هاي  جمعيتميزان تنوع نوكلئوتيدي بين  

سلطان    ضحو  هاي  جمعيت  ترين مقدار بين  كم  آمده است 4در جدول 

نمك   درياچه  بيشو  بين    و  مقدار  و    اينچه  هاي  جمعيتترين  برون 

  ها  جمعيت  بين  نوكلئوتيدي  تنوع ميانگين  شد،  مشاهده  نوغ  با  شور  درياچه

در محاسبه اختلاف نوكلئوتيدي بين    محاسبه گرديد.  درصد  7/4نيز  

نوكلئوتيدي    اختلاف  حداكثر  و  حداقل  (4  )جدول  بررسي  مورد   هاي  جمعيت

%( و  -02/0هاي اينچه برون با درياچه شور )  جمعيتترتيب بين    به

( ديده شد،  %18/16)  نوغهاي اينچه برون و درياچه شور با    جمعيت

محاسبه گرديد.  %2/4  ها نيز  جمعيت  نوكلئوتيدي بين  اختلاف  ميانگين

در جدول    RFLPهاپلوتيپ حاصل از آناليز    25فاصله ژنتيكي ميان  

 5شماره    بين هاپلوتيپ  ترين فاصله ژنتيكي  ده است. بيشارائه ش  5

  1602/0ميزان   به( نوغ) 17شماره برون و شور( با   )مشترك در اينچه

هاي مختلف    به هاپلوتيپ ژنتيكي   فاصله  ترين   مجموع بيش  باشد. در   مي

محاسبه    هاي اينچه برون و شور تعلق دارد.  ميقان با هاپلوتيپنوغ و  

پراكنش    ناهمگنيفراواني    2Xميزان   بين   هاپلوتيپجغرافيايي  ها 

درياچه نمك   هاي  جمعيت داد كه جز   مطالعه نشان  مورد هاي  جمعيت

بودن    مورفيك و يكسان  آنزيم پلي مشاهده  عدم  دليل  سلطان به  با حوض 

كه    هاپلوتيپ درياچه شور  با  برون  اينچه  درياچه  نيز  و  هاي حاصل 

  شود  ها مشاهده نمي  هاي آن  داري بين پراكنش هاپلوتيپ  معني  تفاوت

(27/15=2X  ،001/0≥(P  .داراي تفاوت  ها   جمعيتها   در ساير مقايسه

. در مجموع با  ≥P)001/0) ها هستند  داري در فراواني هاپلوتيپ  معني

مقادير به  تف  2X  توجه  و  شده  سطح    اوتمحاسبه  در  موجود  هاي 

 7مدارك كافي براي تفكيك جمعيتي آرتميا در ايران به  هاپلوتيپي،  

نمك، ميقان اراك، مهارلو،   -سلطان حوض جدا شامل جمعيت جمعيت

 شور در اختيار قرار گرفت.   -برون بختگان، نوغ، اروميه و اينچه
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، تنوع هاپلوتیپی  و انحراف معیار  (h)، تنوع هاپلوتیپی درون جمعیتی (N)ها  ها: تعداد نمونه های حاصل از هضم آنزیمی، پراكنش و فراوانی آن : هاپلوتیپ3جدول

 (T)ها  ، تعداد كل هاپلوتیپ(ʹn)ای  ، درصد تنوع نوكلئوتیدی درون گونه(n)و انحراف معیار، درصد تنوع نوكلئوتیدی درون جمعیتی  (ʹh)ای  درون گونه

 

 هاپلوتیپ
A. parthenogenetica A. franciscana A. Urmiana 

 ارومیه نوغ  حوض سلطان  نمک  میقان مهارلو بختگان  شور  اینچه برون

AAAAAAAAA (H1) (1 )35  (1 )35  0 0 0 0 0 0 0 

AAAAAAAAB (H2) 0 0 0 (20/0)7  0 0 0 0 0 

AAABAAAAA (H3) 0 0 0 0 0 (28/0)10  (28/0)10  0 0 

ABAAAAAAA (H4) 0 0 0 
(54/0 )

19 
0 0 0 0 0 

AAABAABAA (H5) 0 0 0 0 0 (11/0)4  (11/0)4  0 0 

ABAAAAAAB (H6) 0 0 0 (20/0)7  (1 )35  0 0 0 0 

ABABAAAAA (H7) 0 0 0 0 0 (34/0)12  (34/0)12  0 0 

AAABAABAB (H8) 0 0 0 0 0 (25/0)9  (25/0)9  0 0 

ACBCBAAAB (H9) 0 0 (54/0)5  0 0 0 0 0 0 

AAAAAAAAD (H10) 0 0 0 0 0 0 0 0 (57/0)20  

BBAAAAAAA H(11) 0 0 0 (05/0)2  0 0 0 0 0 

BCBCBAAAB (H12) 0 0 
(54/0 )

19 
0 0 0 0 0 0 

BCBCBAABB (H13) 0 0 
(31/0 )

11 
0 0 0 0 0 0 

CDBCCBAAC (H14) 0 0 0 0 0 0 0 (08/0)3  0 

DDBCCBAAC (H15) 0 0 0 0 0 0 0 (22/0)8  0 

DDBCCBCAC (H16) 0 0 0 0 0 0 0 (02/0)1  0 

DDBCCBCBC (H17) 0 0 0 0 0 0 0 (65/0)23  0 

EAAAACAAD (H18) 0 0 0 0 0 0 0 0 (05/0)2  

EAAAADAAD (H19) 0 0 0 0 0 0 0 0 (02/0)1  

FEAAADAAD (H20) 0 0 0 0 0 0 0 0 (02/0)1  

FEAAAEAAD (H21) 0 0 0 0 0 0 0 0 (02/0)1  

FFAAAEAAE (H22) 0 0 0 0 0 0 0 0 (02/0)1  

GFAAAEAAE (H23) 0 0 0 0 0 0 0 0 (02/0)1  

GGAAAEAAE (H24) 0 0 0 0 0 0 0 0 (11/0)4  

HHAAAEAAE (H25) 0 0 0 0 0 0 0 0 (11/0)4  

          

N 35 35 35 35 35 35 35 35 35 

h 000/0  000/0  606/0  757/0  000/0  742/0  742/0  512/0  671/0  

SE (%) 00/0  00/0  62/5  17/4  00/0  20/3  20/3  74/8  16/9  

hʹ    406/0     512/0  671/0  

SE (%)    8/3     74/8  16/9  

n (%) 00/0  00/0  83/0  80/0  00/0  55/0  55/0  81/0  98/0  

nʹ (%)    39/0     81/0  98/0  

T 1 1 3 4 1 4 4 4 9 
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 های مورد مطالعه جمعیتبین  نوكلئوتیدی )پایین(اختلاف  )بالا( و : تنوع4دول ج

 ارومیه  شور اینچه برون  نوغ  بختگان  مهارلو میقان نمک حوض سلطان  

 013153/0 009520/0 009520/0 0/ 096065 0/ 011796 008390/0 077003/0 0/ 00000  حوض سلطان

 013153/0 009520/0 009520/0 0/ 096065 0/ 011796 008390/0 077003/0  0/ 00000 نمك 

 0/ 072346 117391/0 117391/0 092938/0 059178/0 0/ 065131  072827/0 072827/0 ميقان

 0/ 014546 0/ 014567 0/ 014567 098852/0 0/ 005697  0/ 056947 004383/0 004383/0 مهارلو

 012981/0 015743/0 015743/0 0/ 100657  0/ 001689 055001/0 0/ 011796 0/ 011796 بختگان 

 0/ 096891 141289/0 141289/0  0/ 096561 090748/0 0/ 084666 0/ 091969 0/ 091969 نوغ

 021190/0 005370/0  134415/0 0/ 012965 007782/0 110437/0 0/ 006743 0/ 006743 اينچه برون 

 021190/0  -000185/0 134415/0 0/ 012965 007782/0 110437/0 0/ 006743 0/ 006743 شور

  013498/0 013498/0 087880/0 0/ 008066 0/ 005623 0/ 063255 008238/0 008238/0 اروميه

   اختلاف نوكلئوتيدي  تنوع نوكلئوتيدي  

   047107/0+ /- 0000573/0 042051/0+ /-000054/0 ميانگين 

   00000/0 -000185/0 حداقل 

   141289/0 134415/0 حداكثر 
 

 های مختلف براساس اطلاعات حاصل از قطعات هضم شده  : میزان فاصله ژنتیکی میان هاپلوتیپ5جدول 
 H1 H2 H3 H4 H5 H6 H7 H8 H9 H10 H11 H12 H13 H14 

 H15 H16 H17 H18 H19 H20 H21 H22 H23 H24 H25    

H1               

H2 0079 /0               

H3 0050 /0  0130 /0              

H4 0036 /0  0117 /0  0111 /0             

H5 0081 /0  0166 /0  0031 /0  0142 /0            

H6 0117 /0  0037 /  0194 /0  0082 /0  0230 /0           

H7 0111 /0  0194 /0  0036 /0  0053 /0  0068 /0  0136 /0          

H8 0130 /0  0051 /0  0079 /0  0194 /0  0116 /0  0114 /0  0117 /0         

H9 0520 /0  0423 /0  0949 /0  0493 /0  0985 /0  0394 /0  0906 /0  0857 /0        

H10 0068 /0  0033 /0  0119 /0  0107 /0  0155 /0  0072 /0  0184 /0  0085 /0  0472 /0       

H11 0136 /0  0245 /0  0215 /0  0099 /0  0254 /0  0210 /0  0156 /0  0326 /0  0693 /0  0233 /0      

H12 0718 /0  0580 /0  1171 /0  0693 /0  1226 /0  0552 /0  1129 /0  1040 /0  0111 /0  0651 /0  0562 /0     

H13 0953 /0  0757 /0  1405 /0  0932 /0  1490 /0  0732 /0  1368 /0  1216 /0  0251 /0  0860 /0  0752 /0  0119 /0    

H14 0728 /0  0768 /0  1175 /0  0704 /0  1230 /0  0744 /0  1134 /0  1221 /0  0634 /0  0757 /0  0709 /0  0637 /0  0983 /0   

H15 0739 /0  0779 /0  1179 /0  0715 /0  1235 /0  0755 /0  1139 /0  1226 /0  0649 /0  0768 /0  0721 /0  0652 /0  1002 /0  0067 /0  

H16 0801 /0  0846 /0  1235 /0  0778 /0  1297 /0  0824 /0  1197 /0  1287 /0  0730 /0  0835 /0  0788 /0  0739 /0  1150 /0  0111 /0  

 0038 /0               

H17 1069 /0  1146 /0  1504 /0  1051 /0  1602 /0  1129 /0  1470 /0  1587 /0  1093 /0  1132 /0  1086 /0  1150 /0  0739 /0  0251 /0  

 0156 /0  0107 /0              

H18 0147 /0  0108 /0  0199 /0  0187 /0  0240 /0  0147 /0  0265 /0  0160 /0  0571 /0  0070 /0  0268 /0  0927 /0  0707 /0  0671 /0  

 0728 /0  0965 /0  0045 /0             

H19 0147 /0  0108 /0  0199 /0  0187 /0  0240 /0  0147 /0  0265 /0  0160 /0  0571 /0  0070 /0  0268 /0  0697 /0  0927 /0  0757 /0  

 0718 /0  0779 /0  1043 /0  0045 /0            

H20 0182 /0  0143 /0  0257 /0  0241 /0  0297 /0  0203 /0  0405 /0  0220 /0  0527 /0  0107 /0  0358 /0  0693 /0  0932 /0  0755 /0  

 0824/0  0899 /0  1251 /0  0159 /0  0107 /0           

H21 0182 /0  0143 /0  0257 /0  0241 /0  0297 /0  0203 /0  0405 /0  0220 /0  0527 /0  0107 /0  0358 /0  0693 /0  0932 /0  0704 /0  

 0767/0  0836 /0  1143 /0  0159 /0  0159 /0  0044 /0          

H22 0214 /0  0176 /0  0320 /0  0241 /0  0395 /0  0203 /0  0405 /0  0283 /0  0527 /0  0140 /0  0358 /0  0693 /0  0932 /0  0704 /0  

 0767 /0  0836 /0  1143 /0  0192 /0  0192 /0  0098 /0  0053 /0         

H23 0232 /0  0192 /0  0339 /0  0259 /0  0380 /0  0219 /0  0426 /0  0301 /0  0554 /0  0154 /0  0346 /0  0682 /0  0919 /0  0693 /0  

 0704/0  0767 /0  1038 /0  0181 /0  0181 /0  0162 /0  0111 /0  0057 /0        

H24 0192 /0  0153 /0  0259 /0  0245 /0  0299 /0  0206 /0  0360 /0  0221 /0  0606 /0  0116 /0  0328 /0  0733 /0  0962 /0  0743 /0  

 0753 /0  0813 /0  1075 /0  0142 /0  0142 /0  0155 /0  0106 /0  0141 /0  0086 /0       

H25 0317 /0  0271 /0  0425 /0  0305 /0  0473 /0  0258 /0  0406 /0  0381 /0  0544 /0  0227 /0  0415 /0  0671 /0  0906 /0  0552 /0  

 0562 /0  0613 /0  0812 /0  0292 /0  0292 /0  0311 /0  0248 /0  0207 /0  0196 /0  0223 /0      
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 بحث 
تحولات    شناساييزيان،  آب  ساختار ژنتيكي  هاي بررسي يكي از راه        

 اصلي   هدف  امروزه  باشد.  مي  يجمعيت  هاي  ويژگي  و  اي  گونه  درون

آناليز ساختار جمعيتي، تنوع   آبزيان،  آزمايشات ژنتيك مولكولي در 

  باشد   ها مي  بندي آن  اي، سيستماتيك و طبقه  ژنتيكي، ارتباطات گونه

هاي مختلفي ارائه شده   ره يافت  در زمينه ژنتيك مولكولي  (.34  ،20)

هاي    جمعيت  شناساييو   ژنتيكي ساختار  بررسيها   واسطه آن  هب  كه  است

  -RFLP PCRروش  توان به  جمله مي ت از آنگرديده اس   ژنتيكي فراهم

مي  كه  نمود  بين توا  اشاره  تفكيكي  شاخص  به  دستيابي  جهت  ند 

(.  14)  دكار برده شو هها ب موجود بين گونه  ها و روابط ژنتيكي جمعيت

تكاملي    وان الگويعن  ه، از آرتميا بمهرگان  بيدر   اي  مطالعات مقايسه  در

از فوايد استفاده از آرتميا قابليت دسترسي، هزينه   ،شود  استفاده مي

با شرايط آزمايشگاهي و آگاهي    سريع آداپتاسيون ،نسبتاً پايين نمونه

  يهتجز ،ها   سال  در طول(. 12) باشد  از جنبه بيوشيميايي ارگانيسم مي

قابل اعتماد    ييككه تكن  است  هكرد  ثابت  16SrRNA-RFLPيلو تحل

  (. 9)  است  ياآرتم  يتجمع  يكيژنت   ي غربالگريصرفه برا   و مقرون به

 اييميتوكندري  DNAاساس آناليز  ها در جنس آرتميا بر  بررسي گونه

  جمعيت دو  و    A. Salinaو    A. franciscanaهاي دوجنسي    در نمونه

اسپانيا  پارتنوژنز كشور  با  (30)  از  سطح  ميزان  در  اختلاف  لاي 

بين   ژنتيكي . فاصله  (%15طور متوسط    ه)ب  نشان داد  نوكلئوتيدي را

واضحي را با   ها ارتباط  و آن  بالا بوده A. partenogenetica جمعيتدو 

چنين   محققين هم  اينجنسي نشان ندادند. هاي دو  كدام از نمونه  هيچ

را گزارش نمودند.    A. franciscanaهاي    مورفيسم در نمونه   وجود پلي

در  زمان از ماركرهاي مولكولي و نشانگرهاي مورفولوژيك   استفاده هم

هاي آرتمياي مورد مطالعه حتي    نشان داد كه تمام نمونهاين تحقيق  

هاي متفاوت تعلق داشتند. نگاهي به    به جمعيتپارتنوژنز  آرتمياهاي  

اختلاف نوكلئوتيدي و فاصله ژنتيكي   از وجودنيز  6و   5اعداد جداول 

جنسي و  دوهاي   بين جمعيتدر سطح ژنوم ميتوكندريايي توجه   قابل

در مطالعه    ،و همكاران  Kappasدارد.   حكايت ايران  آرتميا درپارتنوژنز  

DNA  ميتوكندرياييA. franciscana روش  به  RFLP هاي    جمعيت  در

تنوع و   319/0  ميانگين  طور  هجمعيتي را ب  درون  هاپلوتيپي  تنوع ،ويتنام

را    نوكلئوتيدي آن   هب  %39/0درون جمعيتي  آوردند.  تنوع    دست  ها 

جمعيت  بين  را    نوكلئوتيدي  نوكلئوتيدي    002/0ها  اختلاف  بين  و 

نتايج كردند كه    گزارش  00008/0هاي مورد بررسي را نيز    جمعيت

مطالعه نيز نشانگر    در اين A. franciscanaجمعيت   آمده براي دست  هب

جمعيتي و تنوع و اختلاف    وجود تنوع هاپلوتيپي و نوكلئوتيدي درون

مي توجهي  قابل  جمعيتي  بين  سال    باشد.  نوكلئوتيدي    2004در 

و همكاران     Gajardoهاي آرتمياي موجود در شيلي توسط  جمعيت

نمونه  mtDNAي  RFLPآناليز  اساس  بر بين  تنوع  و   هاي  بررسي 

A. franciscana    نمودند  %5/1را تحقيق    (14)  برآورد  نتايج  با  كه 

در    تفاوت  گرچه ،باشد  سو مي  نوغ هم  هاي آبگير  نمونه  خصوصحاضر در 

شده تاثيرگذار    بررسي  پارامترهاي  عددي  مقدار  محيطي بر  زيست  شرايط

  Baxevonis  هاي مقداري احتراز ناپذير است.  هستند و وجود تفاوت

از نشانگر   استفاده  با  را در   16SrRNAژن    PCR-RFLPو همكاران 

اي    جنسي را مورد مطالعه قرار دادند و تنوع درون گونهآرتمياهاي دو

گزارش    %8/0را    A. urmianaدر    و  %075/0را    A. franciscanaدر  

جمعيت   27با مطالعه    2014چنين در سال    ها هم  نآ  (.7)  كردند

ضمن گزارش وجود   sRNA RFLP16اساسآفريقا بر   آرتميا در جنوب

جمعيتي  درونهاپلوتيپي   هاي دوجنسي و بكرزا، تنوع نمونه همزيستي

كه نتايج مطالعه حاضر  (، 9)  مشاهده نمودند 093/0تا  022/0را بين 

رسد تفاوت در اعداد به    نظر مي  باشد و به  راستا مي   همبا هردو مطالعه 

مورد مطالعه    هاي اكوسيستم حاكم بر و شرايط اقليمي ها گونه تفاوت در

 PCR-RFLPو با تكنيك  mt DNA ژنوم مطالعه تنوعدر  گردد.  رميب

هاي استفاده    آنزيم  11آنزيم از    A. urmiana  ،4هاي بالغ    در جمعيت

پلي دادند  شده  نشان  را  جمعيتي  درون  مورفيسم  تنوع  ميانگين   و 

با توجه به تشابه در روش  .  (12)  دست آمد هب  % 56/0جمعيتي آرتميا  

ها   و فراواني هاپلوتيپ مورفيك هاي پلي تعداد آنزيم  ،مطالعه و ژن مورد

دارد.  مطابقت  حاضر  مطالعه  با  شده  گزارش  تنوع  عددي  مقدار    و 

Manaffar  با استفاده از نشانگر    ،و همكارانRFLP    به مطالعه اگزون

پرداخته و ضمن گزارش    Na/K ATPaseژن    2از زير واحد    7شماره  

يك   اختلاف  پارتنوژنز   SNPوجود  و  دو جنسي  آرتمياهاي    با   ،بين 

ترين    بين آرتمياهاي دو جنسي و پارتنوژنز كم  يبررسي فاصله ژنتيك

هاي پارتنوژنز گزارش    با جمعيت  A. urmianaفاصله ژنتيكي را بين  

يج تحقيق ارغم تفاوت در ژن مورد مطالعه نت  عليكه    (21)نمودند  

هاي پارتنوژنز    و جمعيت  A. urmianaنزديكي ژنتيكي  حاضر به جهت

آرتمياي موجود   جمعيت  مطالعه در باشد.  راستا با مطالعه ايشان مي  هم

نمك كنيا    در  ساحلي  همكاران  Ogelloزارهاي  آناليز  بر   ،و  اساس 

PCR-RFLP  از ناحيه    قطعه تنوع    ژنوم ميتوكندريايي،  12S-16Sاي 

)كه    جمعيت  يك  جز  ها به  جمعيت تمام  را براي  جمعيتي  درون  هاپلوتيپي

  ي ها  هاپلوتيپ  وجودمشاهده كردند،    بود( برابر با صفر  76/0مقدارش  

عنوان    ههاي مورد مطالعه در اين تحقيق ب  در جمعيتفرد    همنحصر ب

نتايج مشابه    وجود. (28)  گرديد  گزارش  تمايز ژنتيكي  شواهدي از وجود

آناليز    ژن و روش  هاي ايران با توجه به تشابه قطعه  جمعيت درخصوص

هاي    رسد و مشابه با تحقيق فوق وجود هاپلوتيپ  منطقي به نظر مي

ب مي  همنحصر  را  از    فرد  برخي  در  ژنتيكي  تمايز  وجود  دليل  توان 

دانست.  جمعيت اروميه  نظير  در مطالعه    و همكاران  Subramani  ها 

ساختار جمعيتي و  ژنتيكي  هاي    جمعيتدر    A. franciscana  تنوع 
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ژنوم ميتوكندريايي به    CRاساس آناليز ناحيه  برسواحل جنوبي هند  

هاي    جمعيت  در  و نوكلئوتيدي  تنوع هاپلوتيپي  ميانگين  يابي  روش توالي

و اختلاف نوكلئوتيدي بين    012/9و    74/0ترتيب    به  را  مورد مطالعه

بين    جمعيت را  دادند  016/0تا    003/0ها  هم  آن  .نشان  چنين   ها 

ب  وجود هاپلوتيپ هاي بررسي شده    معيتفرد را در ج  ههاي منحصر 

هاي آبگير    كه با نتايج حاضر درخصوص نمونه(  40)  گزارش نمودند

دارد. مطابقت  همكاران   Hami Tabari  نوق  ساختار    ،و  تعيين  در 

ژن   از  برون  اينچه  درياچه  آرتمياي  جمعيت  روش   COIژنتيكي  و 

PCR-RFLP درون جمعيتي   هاپلوتيپي  تنوع  و با محاسبه  كرده  استفاده

  015/0)بين    جمعيتي  درون  نوكلئوتيدي  تنوع  (،588/0تا    571/0)بين  

جمعيتي024/0تا   بين  نوكلئوتيدي  تنوع  اختلاف  (  0233/0)  (،  و 

دار    معني  وجود اختلاف  عدم  نيز  و  (0016/0جمعيتي )نوكلئوتيدي بين 

گرفتند كه آرتميا در اين درياچه داراي    ها نتيجه  در فراواني هاپلوتيپ

مي واحد  شدن  گرچه    .(17)  باشد  جمعيت  سخت  و  زمان  گذشت 

اقليمي حاكم بر اكوسيستم كه باعث كاهش تنوع در درون  شرايط 

توان دليل تفاوت در ميزان تنوع و    را مي  (43)  شود  ها مي  جمعيت

نقش    ولي اختلاف گزارش شده در اين تحقيق و مطالعه فوق دانست

ب ژن  در    هنوع  مطالعه  جهت  رفته  مطالعه  كار  نتايج  در  تفاوت  بروز 

هاي    تنوع ژنتيكي سيست  قابل اغماض نيست.  حاضر و تحقيق فوق

  A. franciscanaاز درياچه اروميه و    A. urmianaمربوط به جمعيت  
نوغ آبگير  پژوهشكده)  از  بانك سيست  از  توسط  رتميا(  آ  تهيه شده 

Zeynalpour  گرديد. اين    ها بررسي  به كمك ريزماهواره  ،و همكاران

شكلي )به  ها و محتواي اطلاعات چند   للمحققين با محاسبه تعداد آ

گونه ميانگين  3833/0،  5/2و    5421/0،  3ها    ترتيب  محاسبه  و   )

( گونه  بهناهمگني  اين 4031/0و  0/ 6209ها    ترتيب  كه  دريافتند   )

رغم    علي. (45) هستند  مناسبي برخوردار   ها از تركيب ژنتيكي  جمعيت

نمونه بين  در  ژنتيكي  تنوع  وجود  مطالعه  روش  در  دو   تفاوت    هاي 

حاضر و مطالعه    مطالعه  مشترك  وجه  نتوا  كشور را مي  جنسي آرتمياي

دانست.   هاي يك جمعيت    به مطالعه سيست  و همكاران  Aghفوق 

( ايران  در  پارتنوژنز  جمعيت  پنج  و  بانك  دوجنسي  از  شده  تهيه 

هاي    ها را به جهت ويژگي  رتميا( پرداخته و آنسيست پژوهشكده آ

ها كه روي   نژنتيكي آ كردند. مطالعات ك مقايسهنتيكي و مورفومتريژ

با    RFLPروش    نوم ميتوكندريايي بهژ جفت بازي از   1500اي    قطعه

هاي    جمعيت  تمام  مشابه براي  الگوي شده  انجام NaeIIو   HpaII  آنزيم  دو

م  آمورد  بين  تفاوتي  و  داد  نشان  را  نگرديد  نطالعه    (. 1)  ها گزارش 

هاي   آرتميا در بازه اقليمي حاكم بر اكوسيستم تفاوت در شرايطگرچه  

  ( 45)  هاي ژنتيكي موثر باشد  تواند بر ميزان تفاوت  زماني مختلف مي

سو و استفاده از   كار رفته در مطالعه از يك ههاي ب ولي تعداد كم آنزيم

باشد    ها گذشته  داري آن   طولاني از نگه  ممكن است مدت كه ها  سيست

تواند بر تفاوت نتايج مطالعه فوق و    مي  ،و همكاران Asemحسب نظر 

  هاي   ژن  چهار نشانگر مولكولي شامل  .(5)  مطالعه حاضر موثر باشد

Na/K ATPase    2وS-16S    با روش(PCR-RFLP  و دو ناحيه )COI  

بومي و دوجنسي  هاي غير  روش تعيين توالي در نمونه  را به HSP26و 

  ، و همكاران   Shafaie. گرفتند  قرار  بررسي  مورد  طشك و بختگان  درياچه

جهت شناسايي،    شده  استفاده  مولكولي  هاي  روش  تاكيد بر توانايي  ضمن

مشابه با    شناسايي نمودند.  A. franciscanaعنوان   هبومي را بگونه غير

  PCR-RFLPاهده گرديد روش ش گزارش فوق در مطالعه حاضر نيز م

از    مي  A. franciscanaقادر به شناسايي گونه    16Sو ژن   باشد ولي 

هاي بومي منابع آبي    جا كه هدف مطالعه حاضر بررسي جمعيت  آن

هاي پارتنوژنز و بومي اين منبع آبي در مطالعه لحاظ   كشور بود نمونه

و همكاران با استفاده    Moosavi Toomatari  ، 2014در سال     شدند.

، به بررسي تنوع ژنتيكي در  Na/K ATPaseاز ژن    7از اگزون شماره  

جمعيت   سيست به  مربوط  درياچه   هاي  در  آرتميا  اروميه،    هاي  هاي 

اينچه برون و مهارلو )تهيه شده از بانك سيست پژوهشكده آرتميا(  

به    A. sinica  و  A. franciscanaبومي  در مقايسه با دو جمعيت غير

ها با محاسبه فاصله    . آنپرداختند  DGGEو    PCR-RFLPهاي    روش

بين    ژنتيكي، كم را  مقدار  نمونه  A. urmianaترين  پارتنوژنز    و  هاي 

  A. sinica و  A. franciscanaرا بين   فاصله و بالاترين (292/0 و 023/0)
در    ،در ژن مورد مطالعه رغم تفاوت علي  (.25)  كردند ( گزارش726/0)

نيز  تحقيق دوجنسي    حاضر  با  در  A. urmianaگونه   .Aمقايسه 

franciscana هاي پارتنوژنز    نمونه  به  نسبت  تري  كم   ژنتيكي  فاصله  داراي

  ميزان فراواني هاپلوتيپ   ،مطالعه حاضر  نتايج طبق  شده است. مشاهده

  و وجود تعداد فراوان هاپلوتيپ   ستمختلف يكسان ني  غالب در مناطق

دهد كه تنوع در ژنوم ميتوكندريايي آرتميا در مناطق مورد    نشان مي

با آن نتيجه  اين  بالا است.  با قابليت    مطالعه  براي موجودات  چه كه 

 يتنوع هاپلوتيپ ميزان (.14)  دارد  مشابهت است شده بيان وسيع پراكنش

هاي موجود    جمعيتآوري شده از    هاي جمع  درون جمعيتي در نمونه

(. تراز تنوع هاپلوتيپ  4  )جدول  گرديده است  محاسبه مختلف  مناطق  در

تواند از صفر )تمام افراد جمعيت داراي هاپلوتيپ يكسان( تا يك    مي

  همان   هاي متفاوت( متغيير باشد. افراد جمعيت داراي هاپلوتيپ )همه

هاي    در جمعيت mt DNAپذيري   كه تنوع  طور كه قبلاً ذكر شد با آن

بالا است، به از مناطق وجود    نظر مي  مورد مطالعه  رسد در تعدادي 

  Silberman نظر طبق دست و يكنواخت و گاهي يك مشابه هاي جمعيت

وسيع   كوتاه و پراكنش زندگي ناشي از عواملي نظير چرخه  ،و همكاران

باد )كه مي از زير تقسيم ژنتيكي    آرتميا توسط عواملي نظير  توانند 

تعدادي    اندك بين  و گرچه فاصله كنند( باشد  ها جلوگيري  جمعيت  بين

  ، مورد مطالعه خود عامل ديگري براي همگني ژنتيكي است  از مناطق

ب نيز  را  مهاجر  پرندگان  نمودن   هنقش  همگن  اصلي  فاكتور  عنوان 
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جمعيت داشت  پراكنش  دور  نظر  از  نبايد  شده    (.32)  ها  مشخص 

ها صفر يا    است كه اگر دو كميت برابر باشند شاخص تنوع ژني آن

، لذا عدم وجود تنوع نوكلئوتيدي در  (30) نزديك به صفر خواهد بود

هاي حوض سلطان و درياچه نمك ممكن است نمايانگر اين    جمعيت

ها از يك ذخيره ژنتيكي واحد )افراد مربوط    كه اين نمونه  مطلب باشد

دار بودن    معني از سوي ديگر (.39) اند  به يك جمعيت( برداشته شده

ها   جمعيت نوكلئوتيدي بين اختلافتنوع و   عددي در ميزان هاي تفاوت

، بنابراين عدم  (29)  هاست  دليل بر محدود بودن جريان ژني بين آن

حوض سلطان و درياچه  نوكلئوتيدي   اختلافوجود تفاوت در تنوع و  

ها در مناطق پراكنش    دليل جريان ژني بين اين جمعيت  بهنمك نيز  

محسوب    هايي قديمي  ها جمعيت  چون اين نمونه كه  و يا اين  ها بوده  آن

ها   ژنتيكي رسيده و به اندازه ساير هاپلوتيپ شوند بنابراين به ثبات مي

نمي  است كه عدد صفر نشانگر عدم وجود  باشند.    پويا  به ذكر  لازم 

مورد مطالعه   هاي  جمعيت  درون يا ميان  نوكلئوتيدي يا هاپلوتيپي  تنوع

و علامت منفي بعضي از ارقام مربوط به ميزان اختلاف نوكلئوتيدي  

ها    ها نمايانگر آن است كه مقدار تنوع بين اين جمعيت   بين جمعيت

ها بوده و بنابراين جدايي اندكي ميان اين    تر از اختلاف بين آن  بزرگ

مي  جمعيت به چشم  آنزيمي    (. 44)  خورد  ها  هضم  از  حاصل   نتايج 

هاي نوغ    هاي قابل ملاحظه بين نمونه  چنين نشانگر وجود تفاوت  هم

شباهت و  مناطق  ساير  گونه  و  با  مقايسه  قابل  طراحي    هاي  كه  اي 

نشانگر    كه  باشد فرانسيسكانا( مي )آرتميا  گرفته  صورت  پرايمر از ژنوم آن

است. آبگير  اين  اين گونه خارجي در    6كه در جدول    چنان  حضور 

مي ميان جمعيت  ملاحظه  موارد  برخي  در  لحاظ    گردد  از  كه  هايي 

توليد و...خصوصيات ظاهري،  فاصله    مثلي، زيستگاهي  مجزا هستند 

ژنتيكي توان به فاصله    عنوان مثال مي  هاندكي وجود دارد. ب  ژنتيكي

سلطان و درياچه نمك(    )مشترك در حوض  1هاي   هاپلوتيپ كوتاه در

طلب  تواند مبين اين م   )از مهارلو( اشاره كرد. اين امر احتمالاً مي  3  و

ها از    بسيار اندك براي تمايز هاپلوتيپ  باشد كه ايجاد فاصله ژنتيكي

مي كفايت  مي  (.34)  نمايد  يكديگر  ملاحظه  طرفي  در   از  كه  گردد 

قابل توجه    ژنتيكيهاي گوناگون يك جمعيت فاصله    ميان هاپلوتيپ

  25و    20هاي    توان به فاصله هاپلوتيپ  عنوان مثال مي  هوجود دارد ب

اروميه اشاره كرد. اين مطلب احتمالاً بر اين امر دلالت دارد كه اين  

لذا    ها، جمعيت  جمعيت تبديل هستند  و  تغيير  و درحال  پويا  هايي 

، البته اعداد مربوط  (34)  اند ژنتيكي نرسيده و ثبات هنوز به يكنواختي

ذكر گشتند    4به تنوع هاپلوتيپي و تنوع نوكلئوتيدي كه در جدول  

ناهمگني پراكنش   سنجش براي  2Xآناليز  بودند.   همين مطلب نيز مويد

سلطان و نمك،    هاي حوض  )جز نمونهتر مناطق    ها در بيش   هاپلوتيپ

داري    معني  اختلافهستند(    يكساني  هاي  كه جمعيت  برون و شور  اينچه

جدايي   از  كافي  مدارك  هاپلوتيپي  سطح  در  بنابراين  داده  نشان  را 

 . شود  مناطق مورد مطالعه مشاهده ميهاي   جمعيت

حاصل  بر:  گیری  نتیجه         نتايج  مي  بهاساس  به  نظر    جهت   رسد 

  هاي فيزيكوشيميايي آب، مناطق   هاي اقليمي محيط و تفاوت  تفاوت

  . اند  را در خود جاي داده امتفاوتي از آرتمي  هاي  جمعيت كشور  مختلف

شامل   آرتميا  متفاوت  جمعيت 7  كشور وجود  بار در  براي اولين بنابراين

نمك، جمعيت ميقان اراك، جمعيت مهارلو،    -جمعيت حوض سلطان

شور و جمعيت   -جمعيت بختگان، جمعيت نوغ، جمعيت اينچه برون

 گردد.  اروميه گزارش مي
 

 شکر و قدردانی ت 
علوم    يقاتموسسه تحق  اين تحقيق با همكاري و حمايت مالي        

 . انجام شده است  كشور  يلاتيش
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