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 Oriusریبوزومی در گونه -مقایسه تنوع در توالی های ژنتیکی میتوکندریایی و هسته ای 

albidipennis (Het:Anthocoridae)  لف ایران تدر مناطق مخ 
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 چکیده 

 

Orius albidipennis Reuter.   در ایران یکی از گونه های مطرح در زمینه کنترل بیولوژیک آفات خصوصاً تریپس ها در

 12از  1401-1398طی سالهای  O. albidipennisشرایط گلخانه و مزرعه به شمار می رود. در این تحقیق حشرات کامل 

منطقه مختلف ایران جمع آوری گردیدند. مناطق نمونه برداری عبارت بودند از: تهران، گرگان، مشهد، زابل، کرمان، یزد،  

بین    COIو    ITS1 اصفهان، شیراز، بندرعباس، رودان، شهرکرد و همدان. توالی های نوکلئوتید ژن هسته ای ریبوزومی  

گرفتندO. albidipennis جمعیتهای   قرار  مقایسه  های    .مورد  توالی  در  که  داد  نشان   .Oدر جمعیتهای    COIنتایج 

albidipennis   تفاوت ها در    مشاهده نگردید در حالی که بود.  ITS1این  از تجز  ج ینتا  بسیار مشهود    ل یو تحل  هیحاصل 

  نیرینسبت به سا  کیاختلاف ژنت   نیشتریب  یبندرعباس و رودان دارا  یتهایو افراد نشان داد که جمع  تهایدر جمع  یلوژنیف

   توالیبوده و    اد ینسبتاً ز  O. albidipennisافراد در گونه    نیب  کیتنوع ژنت  زانیکه م  دیمشخص گرد  تیباشند. در نها   یم

ITS1  یتهایجمع  نیدرون و ب  یکیتنوع ژنت  صیمناسب جهت تشخ  اری مع  کیتواند به عنوان    ی م  O .albidipennis   مورد

 .ردیاستفاده قرار گ

 ، فیلوژنی، کنترل بیولوژیک.Orius albidipennis،  ITS1  ،COIکلمات کلیدی:  
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 مقدمه 

در طول   بررسی موجودات زنده بر مبنای علم سیستماتیک اولین قدم در شناخت و کاربرد آنها در علوم مختلف خواهد بود.

گونه ها و   نیب کی لوژنتیبردن به ارتباطات ف یپ  یاطلاعات برا یهمواره به عنوان منبع اصل کیمرفولوژ  یداده ها انیسال

به عنوان  زین DNA  ای  یماده وراثت (PCRواکنش زنجیره ای پلیمراز ). با کشف  می شدند تا این که یها معرف  تیجمع

و   کیمرفولوژ یبیترک یاستفاده از روشها .دیمطرح گرد و تفکیک گونه ها کیلوژنتیمطالعات ف ی از منابع اصل یکینیز

بدست آمده ، عدم تطابق   جیو با توجه به نتا ده یمرسوم گرد نیمحقق نیب ریاخ یدر سالها CAMMموسوم به  یمولکول

  کیستماتیوسیعلم ب نیمتخصص نیب یدی جد یها هینظر  جادیباعث ا قاتیاز تحق یاریدر بس یو مولکول کیمرفولوژ جینتا

 ,Scotland et al., 2005; Weelerشده است ) دهیبه چالش کش کیمرفولوژ  یروش ها ییموارد کارا  یضو در بع  دهیگرد

2008 .) 

  نیداد . استفاده از ا شی ( نماDigital)  یتوان آنها را بصورت عدد ی که م ندینما ی م یی داده ها دیتول ی ملکول یتمام روشها

 .   ردیقرار گ لیو تحل هیتواند به دو صورت فاصله مدار و یا خصوصیت مدار  مورد تجز یروش ها م

  ITS1، توالی های  یبوزومیر  یهسته ا  از توالی هایو    COI  از  یی ایتوکندریم  در این پژوهش در ارتباط از توالی های

   مورد استفاده قرار گرفتند.

  زینشانگر را در شناخت و تما  نیبا ارزش تر  یی ایتوکندریم  یژن ها  (2000)و همکاران    Caterinoبر اساس مطالعات  

راستا مورد  نیبوده و در ا ییایتوکندریم توالی ژنی نیمهمتر  COI توالیکه معمولاً  ندینما  یم  دیسطوح مختلف گونه ها تول

  DNA Barcoding  یها  ند یدر فرا  بیشتر به عنوان یک شاخصجفت باز بوده و    650  یدارا  COIژن    .ردیگ  ی استفاده قرار م 

  ییایتوکندریم  ی ژن هابیان می دارد که    Avis (1994)   (.Rubinoff and Holland , 2005)  به کار گرفته می شود 

گونه ها مورد استفاده قرار   ی رابطه تکامل  نییگونه ها و تع  صیمناسب در تشخ  نهیگز  کیتواند به عنوان    ی م  COIخصوصاً  

 .ردیگ

قرار   یحشرات بارها مورد بررس  یگونه ها  یها  تیجمع  نیب  کیتنوع ژنت  یدر بررس  یی ایتوکندریم  یاستفاده از ژن ها

مورد     COIرا با استفاده از    Ostrina nubilalis  یها  تیدر جمع  کیتنوع ژنت(  1999و همکاران )  Macron.  گرفته است

  الات یرا در ا  Stomyx calcitransمگس اصطبل    کیتنوع ژنت(  1996و همکاران ) Szalanskiهمچنین    قرار دادند.   یبررس

 قرار دادند .  یمورد بررس COIمتحده با استفاده از ژن 

ا  یژن ها ا  رندیگ  یمورد استفاده قرار م   ی کیبطور گسترده در مطالعات ژنت  یبوزومیر  یهسته  ژن ها شامل سه ژن   ن ی. 

  نیا  انیدر م  (.1387شوند )ارده ،    یترجمه م  RNAباشند که به    ی ( م28S rDNA ,18S rDNA , 5.8S rDNAمختلف )

در آنها با سرعت    راتیی نقش نداشته و تحولات و تغ  کیوجود دارند که در انتقال اطلاعات ژنت  ITS2 , ITS1قسمت    2ها  

 Whitingهستند  )  دیمف  اریبه هم بس  کینزد  یکردن  گونه ها  زیو متما  یجداساز  یژن ها برا  نیرو ا  نی، از ا  ردیگ  یانجام م

گونه   کی  یها  تیها و درون جمع  تیجمع  نیمطالعات ب  یبرا  rDNA  ای  یبوزومیر  یهسته ا  یژن ها  یبه طور کل  (.2002 ,

(. البته  Porter and Collinz ,1991دهد ) ینشان م عی را سر  راتیی تغ زانیامر انست که م نیا لیمناسبند . دل اریخاص بس

افراد    نیاما تفاوت ب  ستندین  کنواختیقطعات    نیا  یگونه ها  یبرخنشده و در    ریتکث  یعموم  یژن ها معمولاً با آغازگرها  نیا

به مانند     ریبوزومی  -هسته ای   یژن ها  (.Williams et al., 1985دهند )  یشکل ممکن نشان م  نیها را به بهتر  تیدر جمع

حشرات   یتاکسون ها  نیب  یروابط تکامل  صیتشخ  یبرا  شتریب  رات،ییسرعت کم در بروز تغ  لیبه دل  یی ایتوکندریم  یژن ها

 (. .Paun and Grigg, 2024) رند یگ یخصوصاً در سطوح جنس و خانواده مورد استفاده قرار م

می تواند به عنوان   ITS2ریبوزومی به خصوص  -نشان می دهد که توالی های هسته ای  (  2021و همکاران )  Liمطالعات  
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( 1994و همکاران )  Fritz  مورد استفاده قرار گیرد.  Anastrepha fraterculusیک کلید تاکسونومی در طبقه بندی گونه  

و    ITS2  یژن ها  لهیبوس   یجنوب  یکایرا در چند کشور آمر  Anopheles nuneztovariپشه    یها  تیجمع  کیتنوع ژنت

ITS1 ی ( با استفاده از ژن ها2005ارده و همکاران ) نیهمچن قرار دادند.   یمورد بررس  ITS2    وITS1 ی وجود تفاوت ها  

  دادند.   صیتشخ   E. mundusو     Eretmocerus eremicusدیتوئیرا در دو گونه زنبور پاراز  یتی و درون جمع  یتیجمع  نیب

نموده و   کی را تفک  Oriusگونه متعلق به جنس    10(  2005و همکاران )  Hondaنیز    Oriusدر خصوص گونه های جنس  

 شد.   دهیتفاوت د  موارد  یمنطبق شوند اما در برخ  یمولکول یتوانند با داده ها  ی م یتا حد  ک یمرفولوژ  ی دهای نشان داد که کل

Muraji  ( 2000و همکاران  )گونه متعلق به خانواده    7در    یکیتفاوت ژنتAnthocoridae  ژن    لهیرا بوسCOI    16وS 

 نیمحقق  نیا  جیصعود کرد . نتا   یبه صورت خط  کیتنوع ژنت  زانیم  کیسطوح تاکسونوم  شیقرار دادند. با افزا  یمورد بررس

در سطوح    گریبه عبارت د  ای   یگونه ا  انیارتباط م  صیتشخ  یدر دو ژن مورد مطالعه برا  د ینوکلئوت  یها  ینشان داد که توال

 مناسب است. )سطوح گونه و جمعیت (  کیتاکسومون نییپا

ریبوزومی در تفکیک جمعیت های گونه    -هدف اصلی از این پژوهش بررسی کارایی توالی های میتوکندریایی و هسته ای

O.albidipennis    در مناطق مختلف ایران می باشد. و در نهایت رسیدن به این رهیافت که کدام توالی اختلاف بیشتری را

در مناطق   O.albidipennisدر نمونه ها نشان می دهد و می تواند به عنوان یک شاخص در تفکیک و تمایز افراد گونه  

 مختلف ایران موثر واقع شود.

بالک ها ، شته ها ،    د یها ، سف  لیها ، پس  پسیتر  ریشکارگر آفات مکنده نظ   یعیاز دشمنان طب  Oriusجنس    یسنکها

.،  1379 ،یکنند )شجاع ی م فا یا یاه یدر کنترل آفات گ ی نقش مهم یزراع  یتمهایسیکنه ها و تخم حشرات بوده و در اکوس

Pericard, 1972.)   

Orius albidipennis Reuter.  ز به  ن  Dimorphellaجنس    ر یمربوط  و  استوان  مطالعات  اساس  بر  که    اکانیبوده 

  ران یدر ا  O. albidipennis  یولوژیب  ی مقدمات  یباشد. بررس  یم  رانیجنس مذکور در ا  ر ی( تنها گونه موجود در ز1378)

 ی دارا  O. albidipennisدو نشان داد که گونه  نیا قاتیانجام گرفت. تحق یلادیم 2005در سال   یرهلیاستوان و م لهیبوس

  ه یتغذ  هگلخانه و مزرع   طیدر شرا  .Thrips tabaci Lind  از یپ   پسیاز تر  شتریها بوده و ب  پس ینسبت به تر  یزبانیم  حیترج

  ی سنک م  نیشود ، لذا ا  ی نم  اپوزی ثابت وارد مرحله د  یدما   طیدر شرا  O. albidipennisآن که سنک    ل یبه دل  .د ینما  یم

 (. Ostovan and Mirheli,2005مؤثر واقع شود )  اریگلخانه بس طیدر شرا  ازیپ  پسیتواند در کنترل تر

مشکل بوده به   اریبس  Oriusجنس   یدر گونه ها  یپیفنوت  اتیبر اساس خصوص  کینشان داده که مطالعات مرفولوژ  قاتیتحق

جنس   یگونه و گونه ها کیافراد  نیاز لحاظ رنگ و شکل ب ادیز یامر وجود شباهتها نیا  لیدارد .دل ازین یفراوان ینمونه ها

ا  یبوده و برا  گری کدیمزبور با   از این رو   (.Yasunaga, 1997گردد )  یجمع آور  دی با  ی فراوان  ینمونه ها  تها تفاو  نیدرک 

 استفاده از روشهای مولکولی در تشخیص و تفکیک گونه ها و جمعیت های این جنس از اهمیت به سزایی برخوردار است. 

 

 مواد و روش ها 

در منطقه خاورمیانه، نمونه برداری از سنک های مزبور از نقاط مختلف   O.albidipennisبا توجه به اهمیت و وفور گونه  

ایران انجام گرفت. در این نمونه برداری اهتمام به شرایط اقلیمی و جغرافیایی متفاوت در ایران مورد توجه قرار گرفته و عامل  

 (1)شکل  اصلی در انتخاب محل نمونه برداری در نواحی اقلیمی ایران بود
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 ران یدر ا O.albidipennis یسنکها  یگانه نمونه بردار 12: مناطق 1شکل 

 

حتی الامکان  Oriusنکته مهمی که در روش های نمونهِ برداری بدان توجه گردید، توجه به این مسأله بود که سنک های   

به طور کلی انتخاب گونه های گیاهی وحشی و   از روی گیاهان وحشی بومی و در فضاهای غیرشهری جمع آوری گردند. 

( می تواند دید بهتری را از وضعیت اقلیمی و جغرافیایی در منطقه مورد مطالعه در اختیار ما قرار دهد.  Indigenousبومی ) 

(Tommasini, 2004 .) 

منطقه مختلف ایران نمونه برداری شد. بر این   12واقع در  O.albidipennisاز سنک های  1395-1398طی سال های 

اساس مناطقی در گرگان، مشهد، تهران، همدان، اصفهان، کرمان، شهر کرد، شیراز، بندرعباس، رودان، زابل و یزد انتخاب  

 جمع آوری شدند   Anthocoridaeگردید و در طی سه سال از روی گیاهان مختلف ، سنک های 

  Tommasini (2004)( و  1378بر اساس روش استوان و نیاکان )  Anthocoridaeروش نمونه برداری از سنک  های  

صبح   9در ساعات آفتابی، نمونه برداری از گیاهان از ساعت   Anthocoridaeانجام پذیرفت. با توجه به فعالیت سنک های 

( 1998و همکاران )  Honda وTommasini (2004)ادامه یافت. بر اساس مطالعات  16آغاز گردیده و حدوداً تا ساعت 

از سنک های   ی زمان نمونه بردار نیاوایل ماه آوریل تا اوایل اکتبر )مصادف با اواسط فروردین تا اواسط مهر ماه( بهتر

Antbocoridae مانند بندرعباس و رودان این نمونه برداری تقریباً در تمام   یریبوده که البته در مناطق گرمس اهانیگ یرو

 . قرار داده شدند DNAبه منظور استخراج درجه   96پس از آن نمونه ها در اتیل الکل   ایام سال انجام پذیرفت.

انتخاب   O.albidipennisجمعیت  12بین جمعیت ها و درون جمعیت ها،  O.albidipennisبرای بررسی تنوع ژنتیک 

فرد حشره( و   48جمعیت انتخاب شده )مجموع  12فرد حشره از هر  4گردیده و برای آگاهی از تنوع ژنتیک درون جمعیت 

آن ها با روش های معمول استخراج گردید. بدین منظور هر فرد حشره از شیشه حاوی الکل با قلم   DNAماده وراثتی یا 

دقیقه روی یک شیشه ساعت قرار داده شد. این عمل به منظور تبخیر الکل موجود  15موی نازک خارج گردیده و به مدت 

الکل به عنوان یک مانع جدی محسوب شده و از   DNAروی بدن حشره انجام گرفت. به طور کلی در فرآیند استخراج 

   Bio-Radبه وسیله کیت  O.albidipennisاز سنک های  DNAاستخراج  جلوگیری می نماید.  DNAتخراج بهینه اس

 انجام پذیرفت. 

، میکروتیوپ های حاوی  (PCRدر چرخه ی واکنش زنجیره ای پلیمراز )  DNAپس از حصول اطمینان از تکثیر مطلوب  

( برای کاهش آلودگی  Purificationبا پارافیلم بسته بندی و کدگذاری شده، همچنین عملیات خالص سازی )  PCRمحصول  

  ( به کشور آلمان ارسال گردیدند.Sequencingهای احتمالی بر روی آن ها انجام گردید. سپس نمونه ها برای تعیین توالی )
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توالی ها به بانک ژن   ، O.albidipennis  نمونه های، برای سنجش دقت آزمایش و تطابق توالی  تعیین توالیپس از عملیات  

پس از اطمینان   فرستاده شد و وجود این تطابق مشخص گردید.  http://www.NCBI.nil.govاز طریق سایت   NCBIیا  

، توالی ها یک بار به صورت دستی    NCBIحاصل نمودن از صحت و دقت توالی ها با مقایسه آنها با توالی های موجود در  

(Manual و یک بار نیز توسط نرم افزارهای رایانه ای )MUSCLE 3.7  وG.blocks 0.91b گردیدند.  ترازبندی 

افزارهای    Guindon andطراحی شده توسط    PhyML 3.OLRTتجزیه و تحلیل فیلوژنی و ترسیم درخت توسط نرم 

Gascuel (2003)  وTree Dyn 198.3 ( طراحی شده توسطChevent et al., 2006اجرا گردید. جهت تجز )لیو تحل هی 

 . مدار استفاده شد تی از دو روش فاصله مدار و خصوص یلوژنیف

و   XLSTAT 2009از دو نرم افزار    O.albidipennisدر گونه    تهایو درون جمع  تهایجمع  نیب  کیتنوع ژنت  صیتشخ  یبرا

Arlequin 3.0    استفاده شد. با استفاده از نرم افزارArlequin 3.0  زانی، تعداد اللها  و مک یمرف  ینقاط پل  رینظ  ییشاخص ها 

 له یشرح داده شده بوس  FST  ی، و از شاخص ها  تهایدرون جمع  کیتنوع ژنت  نییتع  یبرامورد بررسی قرار گرفت.    یاجورتخمن

Weir and Cockerham (1984)    آزمون ژنت  یبرا  AMOVAو  تنوع  تع  تهای جمع  نیب  کیمحاسبه   زانیدرصد م  نییو 

 . دی استفاده گرد تهایجمع نیو ب تهایاختلاف درون جمع

 و بحث   نتایج
 

 

 
 O.albidipennisدر نمونه های   COIو   ITS1: مقایسه توالی های 1شکل

 

  نشان از تکثیر موفق  O.albidipennis( در نمونه های  PCRو واکنش زنجیره ای پلیمراز)  DNAنتایج حاصل از استخراج  
DNA   درITS1  وCOI   (. 1داشت )شکل 

( و نتایج فیلوژنی  Pairwise calculationو روش مقایسه دو به دو )  LSD  ،AMOVAآنچه از نتایج حاصل از آزمون  

از نظر ژنتیک   O. albidipennis مشخص می شود این است که در جمعیتهای   علیرغم وجود شباهت های مرفولوژیک 
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   تفاوت وجود دارد.

به خوبی مشاهده  ITS1 نتایج حاصل از تجزیه و تحلیل فیلوژنی نشان داد که تفکیک نمونه ها و جمعیتها در توالی های

ما شاهد چنین تفاوتی نبودیم. لذا این نتایج نشان داد که در روش تعیین توالی مستقیم. توالی   COIگردید در حالی که در  

 COIو    ITSبودند. نتایج سایر تحقیقات در خصوص مقایسه توالی های    COIمعیار مناسب تری در مقایسه با    ITS1های  

 نتایج متفاوت و به عبارت ساده تر ضد و نقیضی را نشان می دهد. 

در جمعیت های پسیل زیتون تفاوت چندانی را  COIو  ITSنشان داد که توالی های   (2024و همکاران )   Oueslatiنتایج 

( این حشره دلیلی بر عدم تنوع در توای های میتوکندریایی و  Monophagyنشان نمی دهد و شاید تک خواری محدود )

 ریبوزومی آن باشد. -هسته ای

Sperling (2003)    توالی های ژنی که  معتقد است  COI  و    کیاز لحاظ مرفولوژ  ک ینزد  اریبس  یگونه ها  صیدر تشخ

  ک یدر تفک  ITS  رینظ  یبوزوم یر  یهسته ا  ی نبوده و بهتر است از ژن ها  ی گونه ژن مناسب  کی   ی ها  تیجمع  کیتفک  نیهمچن

و همکاران    Erney. همچنین داده های استخراج شده در تحقیقات  حشرات استفاده نمود  ی مختلف در گونه ها  یها  تیجمع

در جمعیت این حشره تغییرات چندانی را نمایش نمی    COIبر روی سرخرطومی یونجه نشان داد که توالی های    (1996)

 ی محشرات    یگونه ها  یمهاجرت بالا  ای  ییعدم تفاوت را در توان جابجا  نیا  لیدل  (1999و همکاران )  Szalanski .  دهند

. البته به نظر می رسد عدم تغییر معنی دار در توالی های نوکلئوتید در میتوکندری دلیل اصلی این عدم تغییر باشد.  دانند

به خوبی قابل    18Sو    ITS  صوصریبوزومی به خ-ضمن آن که بر اساس نتایج نگارنده این تغییر در توالی های هسته ای

 نیست.  COIمشاهده است. لذا به نظر می رسد رفتارهایی نظیر مهاجرت یا جریان ژنی دلیلی بر عدم تغییر در توالی های 

 O. albidipennisدر جمعیتهای     PCAو    LSDکه در تجزیه و تحلیل فیلوژنی، آزمون  ITS 1 توالی های نوکلئوتید

مورد بررسی قرار گرفت نشان داد جمعیتهای بندرعباس و رودان و در درجه دوم همدان و شهرکرد با سایر جمعیتها به طور 

 (. 2)شکل  معنی داری متفاوت می باشند
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 GTRبر اساس مدل جایگزینی  Maximum-Likelihood: درخت حاصل از تجزیه و تحلیل فیلوژنی به روش 2شکل 

 

 

ژن   در  ژنتیکی  تفاوت  مطالعات     ITSچنین  آنوفل    Fritz, et al. (1994)در  های  پشه  روی   Anophelesبر 

nuneztuvari نیز مشاهده گردید . 

متفاوت بوده که وقوع چنین حالتی در ژن های هسته ای  O. albidipennisطول قطعه توالی های نوکلئوتید در سنکهای  

، در سنکهای    Muraji, et al. (2000)(. همچنین بر اساس نتایج  Porter and Collinz, 1991ریبوزومی عمومیت دارد )

نیز به وضوح  O. albidipennis نرخ جانشینی نوکلئوتیدها بسیار بالا بوده و این نتیجه در جمعیتهای سنک   Oriusجنس 

 مشاهده گردید. 

های   توالی  فیلوژنی  تحلیل  و  تجزیه  از  حاصل  جمعیتهای    ITS 1نتایج  روش    O. albidipennisدر   Maximumبه 

Likelihood    وNeighbor Joining  ( نشان داد که توالی های نوکلئوتید در یکی از افراد جمعیت بندرعباسBandarabas 

( نیز دارای توالی های Shiraz 4, Gorgan 4( با بقیه بسیار متفاوت بوده و یکی از افراد جمعیتهای شیراز و گرگان )3

بودند افراد جمعیت خود  نسبت به سایر  توالی Fritz, et al. (1994) (.  2)شکل    متفاوتی  از نظر  را که  افرادی  نیز وجود 

نوکلئوتید با جمعیت اصلی خود متفاوت بوده و جدا از جمعیتهای خود و یا نزدیک به جمعیتهای دیگر قرار می گیرند را تأیید  

خود فرد مربوط به منطقه پاراگوئه کورا در برزیل از نظر توالی نوکلئوتید از افراد جمعیت    2می نمایند. در تحقیق ایشان  

نتایج حاصل از تجزیه و تحلیل   O. albidipennis فاصله گرفته و نزدیک به جمعیتهای سورینام قرار گرفتند. در جمعیتهای  

از جمعیت خود فاصله گرفته و به جمعیت   Shiraz 4)نشان میدهد که یکی از افراد جمعیت شیراز ) MLفیلوژنی به روش  
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بروز چنین تفاوتی در افراد یک جمعیت با سایر افراد تا حد زیادی قابل توجیه است    (.2)شکل    اصفهان نزدیک شده است

 ,Huxley  1995؛  Luck, et al. 2003زیرا که همواره بروز تغییرات ژنتیکی ابتدا در افراد یک جمعیت شکل می گیرد )

1942; Weiner, .) 

Ohta and Dover (1984)    در حالتی موشکافانه تر وقوع چنین پدیده ای را اینگونه توجیه می نمایند: فرایندهای تغییر

بدون نیاز به یک دگرگونی بزرگ شکل می گیرد و    ژن، تبادلات نامساوی و جابجایی ژن ها، و تثبیت یک نسخه از جهش

عبارت دیگر لزومی ندارد که تغییرات در کل افراد جمعیت نمود پیدا کند. بروز تغییرات کوچک در توالی های نوکلئوتید  

حال  ممکن است در یک فرد به وجود آمده و به این مسأله بستگی دارد که کدام کروموزوم در هر نسل توزیع می شود. در هر  

 ,Ohta and Doverاین تغییرات کوچک به عواملی نظیر سیستم جفت گیری، مهاجرت و انتخاب طبیعی بستگی دارد )

1984; Williams, 1990 .) 
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